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La biodiversité est une notion qui se décline à de nombreuses échelles. La 
biodiversité des paysages est celle qu’il nous est le plus facile d’appréhender. Ils 
nous entourent et nous offrent leurs variations tout au long des saisons, sans que 
nous ayons à intervenir. Ces environnements si différents que l’on peut rencontrer, 
abritent une faune et une flore d’une grande diversité. On aborde ainsi la biodiversité 
végétale et animale. Charles Darwin écrivait dans « On the Origin of Species by 
Means of Natural Selection, or the Preservation of Favoured Races in the Struggle 
for Life.» en 1859 « qu’il est intéressant de contempler un rivage luxuriant, tapissé de 
nombreuses plantes […], des oiseaux […] des insectes variés […] si l’on songe que 
ces formes si admirablement construites, si différemment conformées, et 
dépendantes les unes des autres d’une manière si complexe, ont toutes été 
produites par des lois qui agissent autour de nous » (Heard, 2018). Il décrit ainsi 
l’incroyable richesse de la nature dans laquelle nous vivons, notamment les 
nombreuses espèces qui cohabitent ensembles, et participent à l’existence de 
milieux de vie uniques. Darwin précise que ces espèces sont « dépendantes les 
unes des autres » et souligne ainsi la fragilité de l’existence d’un écosystème. En 
effet, chaque espèce de plante et chaque espèce animale nécessitent des conditions 
de vie particulières, notamment physico-chimiques (pression atmosphérique, 
température, climat etc.) qui se trouvent réunies dans certains milieux naturels, et qui 
sont entretenues grâce à toutes ces espèces. Par exemple, en pâturant dans les 
près, les bovins modifient la structure du sol par leur piétinement et l’enrichissent en 
éléments nutritifs comme l’azote grâce à leurs fèces. Cela permet le développement 
de nombreux micro-organismes souterrains qui utilisent l’azote et le transforment en 
éléments organiques et minéraux, nécessaires à la croissance des plantes 
herbacées largement appréciées de ces grands mammifères si connus de nos 
campagnes. Toutes ces espèces vivent en équilibre, en interrelation, chacune à son 
niveau, sans gêner leurs développements respectifs. Ainsi, un écosystème n’existe 
et ne peut durer que si la diversité des vies qu’il comporte est suffisante (García-
Palacios et al., 2018). La biodiversité au sens large mesure « la santé » des 
écosystèmes et ainsi leur capacité à perdurer. 
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Nous dépendons largement de l’ensemble de ces espèces vivant autour de 
nous. Les animaux domestiques accompagnent l’Homme depuis le Néolithique 
(Groeneveld et al., 2010) et lui ont permis de survivre et de s’adapter à différents 
climats et modes de vie. La biodiversité animale est riche et peut se décliner encore 
à de nombreux niveaux : diversité des espèces, diversité des races et diversité 
génétique au sein de chaque race. L’identité biologique de chaque individu repose 
sur son patrimoine génétique. Bien évidemment, les individus d’une même espèce 
possèdent de nombreux gènes communs. Cette proximité se retrouve d’autant plus 
au sein d’une même race dans la mesure où des traits particuliers ont été 
sélectionnés pour être conservés au fil des générations. Néanmoins, les subtiles 
différences présentes au sein de l’information génétique de chaque individu ont une 
importance majeure puisqu’elles expliquent l’unicité de chaque plante, mammifère, 
insecte etc. Ces différences génétiques expliquent pourquoi au sein d’une même 
population, certains individus vont s’adapter à des changements de milieux, à des 
catastrophes naturelles, à des maladies etc. et permettre de garantir la survie de la 
race ou de l’espèce toute entière. La diversité biologique de toutes les formes de vies 
sur Terre est la seule manière de maintenir une nature et un environnement 
compatible avec nos existences et nos activités. Le biologiste et généticien allemand 
Ernst Mayr (1904 – 2005) écrivait dans son livre « The growth of biological thought: 
diversity, evolution and inheritance » en 1982 : « pratiquement aucun aspect de la 
vie ne peut être aussi caractéristique que sa diversité quasiment infinie. […] Il est 
certain qu’il n’existe quasiment aucun processus ou phénomène biologique, dans 
lequel la diversité ne soit impliquée » (Franco, 2013, librement traduit). La prise de 
conscience de l’importance de cette diversité remonte ainsi à plusieurs décennies, 
tout comme les premiers projets de conservation. Tout d’abord abordée avec la 
création de parcs naturels préservant les espèces végétales et animales les plus 
emblématiques, la conservation de la biodiversité a réellement été prise en compte et 
initiée suite au Forum National sur la Biodiversité tenu à Washington D.C. en 1986, 
et grâce au livre « Biodiversity » édité par l’un des intervenants Edward O. Wilson. 
Ce-dernier écrivait dans la préface « la diversité des formes de vies […] est la plus 
grande merveille de cette planète. […] La biosphère est un mélange complexe de 
différentes formes de vies qui s’y entrelacent. » (Franco, 2013, librement traduit). 
Cette citation souligne la réalité de cette nature, si riche, si incroyablement 
organisée, et sur laquelle l’Homme n’a pas eu besoin d’intervenir pour qu’elle se 
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mette en place. L’action des hommes avec l’industrialisation, la mondialisation, la 
création de villes et la disparition des espaces naturels, compromet cette richesse 
naturelle (National Geographic). Elle mérite d’être protégée puisque l’espèce 
humaine en dépend étroitement. La Convention sur la Diversité Biologique (CDB) 
établie à Rio de Janeiro en 1992, met l’accent sur la définition même de la diversité 
biologique et sur tous les enjeux que cela représente en terme de conservation à 
long terme. Elle oriente la recherche scientifique vers des études portant désormais 
sur l’interaction entre les espèces, l’adaptation des espèces à différents 
environnements ainsi que sur l’émergence et la disparition de différents organismes. 
La perte de biodiversité, représentant une réelle menace pour notre mode de vie, 
peut s’expliquer entre autres part la destruction des habitats, l’arrivée d’espèces 
invasives développant une pression de sélection importante sur les espèces 
autochtones, la pollution et la surexploitation de certaines espèces à des fins 
commerciales : pêche, chasse etc (Franco, 2013). 
La diversité biologique se déclinant en différentes échelles (de l’écosystème 
aux gènes individuels), les moyens de conservation sont variés et permettent d’agir 
sur différents aspects de la diversité tout en maintenant un lien entre chaque niveau. 
L’objet de cette thèse concerne la diversité génétique des races d’animaux de 
production. Comment préserver une race toute entière, en s’intéressant 
particulièrement au catalogue de gènes que possède chaque individu ? Ainsi, on se 
trouve à considérer le niveau le plus précis de la diversité biologique, le patrimoine 
génétique, pour agir sur la diversité intra-races. Tout ceci permettant bien sûr, de 
maintenir un certain type d’écosystème : l’élevage. 
La faune domestique, par le biais de l’agriculture et de l’élevage, est une 
partie essentielle de notre environnement et contribue activement au développement 
des sociétés. Les espèces traditionnelles d’élevage (caprine, ovine, bovine, porcine, 
aviaire ou équine) sont intégrées dans une région qui leur est propre le plus souvent, 
et participent significativement à la fondation d’une identité locale. Ce schéma s’est 
perpétué et transmis de génération en génération, quelque soit le pays ou la région 
concernée. La région Poitou-Charentes, par exemple, ne serait pas la même 
actuellement sans les fameuses espèces asines Baudets du Poitou et Mule Poitevine 
ou les chevaux Poitevin Mulassier. La force naturelle de ces animaux les a rendus 
aptes à être utilisés dans les travaux agricoles, et la reproduction menée depuis leur 
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apparition, environ au Xème siècle, a permis de maintenir ces races de nos jours 
(Races mulassières du Poitou | Un patrimoine exceptionnel à sauvegarder). Leur 
patrimoine génétique leur a permis de se maintenir au fur et à mesure des 
générations, traversant différents climats plus ou moins favorables. De nos jours, le 
retour à une agriculture raisonnée, plus durable, respectueuse de l’environnement au 
sens large, fait intervenir souvent l’utilisation d’animaux robustes, aux qualités 
connues et reconnues, permettant de travailler la terre très efficacement. La 
préservation de leurs ressources génétiques est donc primordiale pour maintenir ces 
animaux à nos côtés, sur le long-terme. Les hommes recherchent ce lien avec 
l’animal et s’épanouissent dans leurs activités, en oubliant les objectifs de 
rendements, et en mettant davantage l’accent sur la qualité et la valorisation de leur 
travail. 
Par ailleurs, les animaux domestiques d’élevage présentent bien d’autres 
rôles tous aussi importants les uns que les autres. Non seulement, certaines races 
peuvent être utilisées dans le travail agricole, mais d’autres gardent uniquement le 
statut d’ambassadeur de leur espèce dans une région donnée, et sont utilisées dans 
des activités de loisirs touristiques. Enfin, nous retrouvons bien sûr les espèces 
élevées pour l’alimentation humaine, qui sont nombreuses. Ces animaux et ces 
races particulières méritent d’être préservés, pour que l’on puisse maintenir une 
agriculture et un élevage durables, nécessaires aux générations futures. La France 
est réputée pour sa gastronomie variée qui repose sur des produits locaux, reconnus 
pour leurs qualités gustatives et leurs modes de production et savoir-faire 
authentiques. Parmi les plus connus, nous pouvons citer le Porc Noir de Bigorre, le 
Bœuf de Charolles, le Chapon de Bresse etc. Des signes de qualités officiels leurs 
sont attribués comme les Indications Géographiques Protégés (IGP), le Label Rouge, 
les Appellations d’Origine Protégée (AOP) etc.  
La préservation des animaux domestiques d’élevage implique tous les acteurs 
agissant dans la gestion de la reproduction. Elle nécessite une prise de conscience 
générale sur les mesures concrètes à prendre pour sauvegarder ces races et le 
patrimoine génétique qu’elles représentent. Une des raisons pouvant expliquer la 
disparition ou la mise en danger de certaines races actuellement est leur manque de 
rentabilité économique. Au sortir de la Seconde Guerre Mondiale, l’objectif premier 
des états étant de nourrir les populations, les races les plus productives ont été 
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privilégiées. Des objectifs de sélection sont apparus, afin d’élever de manière 
rentable des animaux pouvant nourrir une grande part de la population. Par exemple, 
les races bovines les plus productrices de lait (Prim’Holstein, Montbéliarde et 
Normande) sont devenues majoritaires en comparaison aux races moins rentables : 
93% du cheptel bovin laitier français est représenté par ces trois races, avec 65% 
uniquement pour la Prim’Holstein (France génétique Elevage - Filière bovine laitière). 
Ainsi, les élevages se sont agrandis, les animaux ont été concentrés et certains sont 
même élevés uniquement en bâtiments. L’impact de ces changements a eu des 
conséquences immédiates mais se ressent toujours actuellement. En Bretagne, les 
bocages qui avaient été façonnés pour l’élevage bovin, avec ces haies et ces talus 
qui représentent un écosystème unique, ont été détruits en grand nombre, avec 
l’arrêt des pâtures pour un certain nombre d’élevages. Or les arbres et arbustes des 
haies, constituaient un bon rempart contre les vents, et les talus permettaient entre 
autres de retenir l’eau et d’éviter les ravinements et inondations. Sérieuses 
conséquences pour ces campagnes devenues plus sujettes aux intempéries puisque 
les sols, dégradés actuellement par de nombreux facteurs (labours excessifs, usage 
de biocides, compaction), ne peuvent plus retenir l’eau (Gross, 2017). Les sols 
hébergent une grande diversité d’organismes, et possèdent un équilibre physico-
chimique indispensables pour fournir une matière première de qualité aux cultures 
(Davies, 2017). Leur préservation entre alors pleinement dans une vision durable de 
l’agriculture. Par ailleurs, les haies hébergent un grand nombre de petits organismes 
(insectes principalement) indispensables à leur équilibre, et qui notamment peuvent 
constituer des prédateurs des espèces parasites des cultures. Ce système implique 
une diminution de l’usage de pesticides dans les productions agricoles. La disparition 
de l’entomofaune, par la destruction de leur habitat constitue une menace sérieuse à 
l’ensemble de la diversité biologique (Hallmann et al., 2017, Sánchez-Bayo and 
Wyckhuys, 2019). 
D’autre part, la sélection se fondant principalement sur des caractères 
déterminés génétiquement, une mauvaise gestion des reproducteurs entraîne des 
augmentations des taux de consanguinité au sein de la race et des tares génétiques 
(Derks et al., 2018), se traduisant par une sensibilité à certaines pathologies, des 
défauts de conformation des membres, des malformations congénitales, des pertes 
de production etc. Actuellement, l’incidence de ces affections héréditaires augmente 
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et entraîne des préoccupations économiques pour les éleveurs (J Sairanen et al., 
2009 ; Leroy, 2014 ; Georges et al., 2019). Les animaux hautement sélectionnés 
génétiquement deviennent de plus en plus fragilisés (Leroy, 2014 ; Eynard et al., 
2016) et peuvent perdre leur capacité de résistance à certaines pathologies 
(Georges et al., 2019).  
Les races rustiques ayant disparu au profit des races hautement productives, 
ces dernières ont aussi perdu leur capacité d’adaptation aux différents 
environnements, écosystèmes, climats etc. Les dérèglements climatiques 
actuellement en cours nécessitent pourtant des animaux ayant la capacité de vivre 
dans des conditions changeantes à plus ou moins long terme. L’Homme reste 
dépendant des animaux et notamment des animaux domestiqués pour survivre. La 
préservation des races à faibles effectifs de nos jours est primordiale dans une vision 
durable de l’agriculture. Plusieurs programmes de conservation ont été mis en place 
principalement dans les 20 dernières années, et le plus souvent à l’échelle nationale. 
Néanmoins, peu de retours objectifs ont été obtenus, et il est nécessaire de 
s’intéresser aux effets de ces programmes sur les tailles des populations de races en 
danger, ainsi que sur l’évolution de la diversité génétique au sein de ces races. Cette 
thèse s’appuie sur le projet débuté à l’Organisme des Nations Unies pour 
l’Alimentation et l’Agriculture (FAO) en 2017, ayant pour objectif de déterminer 
l’efficacité des plans de conservation établis en Europe, dans les deux décennies 
précédentes, sur 17 races de production. 
Dans une première partie, le thème général de la biodiversité sera abordé afin 
de bien introduire la notion de variabilité génétique, et l’ensemble de ses enjeux. 
Nous traiterons ensuite des méthodes permettant d’évaluer cette diversité génétique 
au sein des populations en mettant l’accent essentiellement sur les méthodes 
d’analyses généalogiques. Nous expliquerons dans un dernier volet, les différentes 
manières qui permettent de gérer cette diversité afin de la préserver, soit hors du 
milieu de vie des individus (ex situ), soit en prenant en compte leur environnement (in 
situ). 
Dans une seconde partie, nous présenterons les résultats du projet mené à la 
FAO durant l’été 2017, sous la forme de deux articles scientifiques soumis pour 
publication dans des revues à comité de lecture, écrits à la fin de l’étude. Ils 
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permettent de bien envisager l’impact que les schémas de conservation ont eu sur 
les races étudiées, et de montrer l’intérêt des approches valorisant les données 













































CHAPITRE I – LA DIVERSITE 
1.  Définition 
Si l’on s’intéresse à une définition stricte du terme, la notion de diversité 
s’attache à distinguer des éléments les uns des autres au sein d’un même ensemble, 
dans la mesure où ils sont de natures ou de qualités différentes. Cette notion est 
intéressante puisqu’elle permet de créer un lien entre ces éléments différents, tout en 
mettant en valeur ce qui les distingue. En guise d’exemple, la diversité culturelle est 
un terme qui décrit l’ensemble des cultures différentes du monde entier, mais qui 
tient également à les mettre chacune sur un plan d’égalité et non à les hiérarchiser. 
La thématique qui nous intéresse ici concerne la diversité des êtres vivants 
dans sa globalité, ou biodiversité. Cette notion va nous permettre d’aborder les 
différentes échelles qui la composent, concernant la biodiversité animale 
principalement. Nous aborderons alors la diversité des écosystèmes, la diversité inter 
et intra-espèces et la diversité génétique. 
 
2.  Notion de biodiversité 
La diversité biologique constitue l’ensemble des espèces végétales et 
animales vivantes de la planète (Reaka-Kudla et al., 1996). Ce concept de 
« biological diversity » raccourci couramment en « biodiversity », a été utilisé pour la 
première fois par le biologiste et conservateur Thomas Lovejoy dans les années 
1980 (Thomas E. Lovejoy). Cela lui a servi à faire prendre conscience à la 
communauté scientifique de la multitude d’espèces existant sur la Terre et de 
l’importance de les préserver. Peu de temps après, en 1992, les Nations Unies ont 
élaboré la Convention sur la Diversité Biologique, signée à ce jour par 193 états. Ce 
traité international, juridiquement contraignant, est établi selon trois axes : « la 
conservation de la diversité biologique ; l’utilisation durable de la diversité biologique 
et le partage juste et équitable des avantages découlant de l’utilisation des 
ressources génétiques » (Convention Diversité Biologique). Cette convention indique 
dans son 2ème article, après avoir établi ses principaux objectifs, une définition 
précise de la diversité biologique : c’est la « variabilité des organismes vivants de 
toute origine y compris, entre autres, les écosystèmes terrestres, marins et autres 
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écosystèmes aquatiques et les complexes écologiques dont ils font partie ; cela 
comprend la diversité au sein des espèces et entre espèces ainsi que celle des 
écosystèmes. » (Convention Diversité Biologique, Nations Unies (1992)).  
 
3.  Diversité des écosystèmes 
3.1.  Notion d’écosystème 
La diversité biologique peut être envisagée à différentes échelles : diversité 
des écosystèmes, diversité des espèces (animales, végétales, microbiennes), 
diversité des populations intra-espèce (souvent associée à la diversité des 
écosystèmes), et diversité génétique intra-population. Un écosystème correspond 
par définition à « un ensemble vivant formé par un groupement de différentes 
espèces en interrelations (nutrition, reproduction, prédation…), entre elles et avec 
leur environnement (minéraux, air, eau), sur une échelle spatiale donnée. 
L’écosystème regroupe des conditions particulières (physico-chimique, température, 
pH, humidité…) et permet le maintien de la vie. Et réciproquement, cette vie 
constitue et maintient l’écosystème. » (CNRS/sagascience). Ainsi, lorsque l’on se 
place à l’échelle de l’écosystème, nous voyons des ensembles de vies différents par 
nature avec une diversité évidente à nos yeux : diversité de climats, de paysages etc. 
Leurs limites sont difficiles à fixer tant leur évolution est active. En observant les 
écosystèmes, nous prenons conscience de l’interdépendance qui lie chaque niveau 
de diversité, dans la mesure où ils ne pourraient exister sans les espèces vivantes 
qu’ils hébergent. La biodiversité représente un indicateur de la « santé » des 
écosystèmes (Heard, 2018). Plus un écosystème est diversifié, plus il est capable de 
résister aux grands facteurs d’extinction de populations et/ou d’espèces comme les 
maladies, les sècheresses etc. La faune et la flore regorgent d’espèces qui y 
grandissent et qui entretiennent la richesse de ces environnements. Mais lorsqu’un 
changement drastique intervient : physico-chimique, climatique etc. l’équilibre peut se 
rompre bien plus facilement qu’il ne s’est établi, et un écosystème peut durablement 
ou irrémédiablement être altéré, voire disparaître. Rien n’est figé, tous les éléments 
se trouvent en perpétuelle évolution et ainsi, la diversité repose sur une succession 
d’équilibres fragiles. Cette fragilité justifie les projets de conservation établis pour 
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préserver ces écosystèmes et les espèces qui y vivent, tant ces ensembles restent 
interdépendants. 
3.2.  Un écosystème particulier : l’élevage 
Un élevage représente à lui seul un écosystème. Un ensemble d’individus 
vivent dans un même environnement limité, avec lequel ils interagissent et 
permettent à d’autres espèces de vivre à leurs côtés. C’est le cas des élevages de 
ruminants par exemple, qui, en pâturant, entretiennent la diversité biologique des 
prairies et contribuent à la survie de nombreuses espèces animales (insectes, petits 
mammifères etc.), dans un environnement aux caractéristiques physico-chimiques 
bien établies. Néanmoins, l’espérance de vie des individus peuplant cet écosystème 
influence sa propre durée de vie. Il ne s’agit pas d’écosystèmes permanents, mais le 
temps de présence des individus élevés et le renouvellement des animaux de 
l’élevage contribuent à le considérer comme un écosystème semi-permanent. 
3.2.1.  Etat des lieux des systèmes d’élevage dans le monde en 
2008 
Différents systèmes d’élevage existent. La FAO en a établi une classification 
en prenant en compte la part que représentent les animaux en comparaison aux 
cultures, et en catégorisant le type de système : élevage strict, culture strict ou mixte. 
Par ailleurs, le mode d’exploitation est également pris en compte : agriculture à 
faibles ou forts niveaux d’intrants externes, agriculture biologique, étendue de 
l’élevage etc. 
 On distingue tout d’abord le système de production industriel hors-sol. 
Dans ce système, les animaux ne sont pas nourris en pâturant ou par 
des aliments produits localement. L’alimentation provient de sources 
extérieures à l’élevage. Ils sont donc élevés en bâtiments. En 2008, la 
FAO dans son « Rapport sur l’Etat des ressources zoogénétiques pour 
l’alimentation et l’agriculture dans le monde » publiait que ce type 
d’élevage était, à l’échelle mondiale, à l’origine de 67% de la production 
de viande de volailles, 42% de la production de viande de porc, 50% de 
la production d’œufs, 7% de la production de viande de bœuf et de 
veau et 1% de la production de viande de mouton et de chèvre (FAO, 
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2008). Ces chiffres importants, notamment pour les 3 premières 
catégories, peuvent s’expliquer par le fait que les volailles et les porcs 
nécessitent d’être élevés en nombre important la plupart du temps afin 
que l’élevage soit rentable. Ces élevages se trouvent dans une large 
mesure dans des pays en voie de développement notamment. Ils se 
trouvent en Chine qui est le premier producteur mondial de viande de 
porc avec près de 50% de la production mondiale et le 2ème producteur 
mondial de viande de volailles (Le porc en Chine , Pleinchamp, 2018), 
au Brésil qui représente le 4ème exportateur mondial de viande porcine 
et le 3ème producteur mondial de viande de volailles ou bien en Inde, 
2ème pays producteur mondial de viande de volailles en Asie, derrière la 
Chine. Par ailleurs, ce sont des situations où les vétérinaires ne 
pratiquent pas la médecine individuelle mais bien la médecine de 
population. Néanmoins, on s’aperçoit que la part de ces systèmes dans 
la production de viande de ruminants reste très faible à l’échelle 
mondiale. 
 
 On trouve ensuite les systèmes agricoles mixtes, qui possèdent à la 
fois un élevage et des cultures. Ce type de système concerne une large 
part des petits exploitants des pays en voie de développement, dans 
des zones montagneuses, semi-arides ou subhumides. La production 
agricole des zones en culture dépend de la manière dont les parcelles 
sont approvisionnées en eau : soit de manière naturelle par la pluie si 
les conditions climatiques le permettent, soit par une irrigation. Le 
rapport de la FAO de 2008 indique que ces systèmes agricoles 
produisent à l’échelle mondiale : 68% de la production de viande de 
bœuf et de veau, 100% de la production de viande de buffle, 67% de la 
production de viande de mouton et de chèvre, 88% de la production de 
lait, 57% de la production de viande de porc, 31% de la production de 
viande de volailles et 49% de la production d’œufs (FAO, 2008). Ces 
chiffres montrent que ce mode de gestion agricole domine 





 Et enfin, on considère comme dernière catégorie les systèmes basés 
essentiellement sur le pâturage de terres non cultivables. Ce sont des 
élevages souvent localisés dans des endroits peu accessibles, non 
facilement cultivables en raison des intempéries, du climat rude ou de 
terrains trop accidentés ou pentus : exemples du système pastoral de 
l’Afrique sub-saharienne, ou bien des régions humides d’Amérique du 
Sud. Cela implique des animaux très résistants aux conditions 
environnementales difficiles, ainsi qu’à la disponibilité irrégulière en 
nourriture. D’où l’importance des animaux aux patrimoines génétiques 
variés. Les éleveurs doivent pouvoir s’adapter aux différentes situations 
afin de faire durer leur élevage. Le bilan fait par la FAO en 2008 indique 
que ces systèmes de production sont à l’origine de 25% de la 
production mondiale de viande de bœuf et de veau, 12% de la 
production totale de lait et 32% de la production mondiale de viande de 
mouton et de chèvre (FAO, 2008). Cette part d’élevage n’est donc pas 



















La carte ci-dessus (Figure n°1) donne une vision globale de la situation 
mondiale en 2006. Ce sont ces données qui ont été utilisées dans le rapport de la 
FAO de 2008 : « Rapport sur l’Etat des ressources zoogénétiques pour l’alimentation 
et l’agriculture dans le monde » détaillé précédemment. A cette époque, il semble 
que si l’on considère les surfaces, les systèmes pastoraux et mixtes dominent, 
notamment dans les pays en voie de développement, en Afrique et en Amérique du 
Sud. Les systèmes hors-sols eux se trouvent uniquement en Amérique du Nord, en 
Chine, en Indonésie, et en Europe de l’Ouest principalement, mais ce sont eux qui 





Figure n°1 : Répartition des différents systèmes d’élevage dans le monde en 2006. 
 
(Source : Steinfeld et al., 2006) 
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Figure n°2 : Répartition des différents systèmes d’élevage dans le monde en 2016. 
 
(Source : FAO, 2018) 
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Le 10ème forum mondial sur l’alimentation et l’agriculture s’est tenu en janvier 
2018 à Berlin. Il avait pour but de dresser un bilan de la situation actuelle dans le 
monde, tout en évaluant les solutions pour une gestion durable de l’élevage et de 
l’agriculture. Dans ce rapport les différentes catégories d’élevages ne sont pas 
nommées de la même manière que dans le rapport de la FAO de 2008, mais elles 
font référence aux mêmes distinctions : élevages avec de faibles niveaux d’intrant 
versus élevages intensifs avec de hauts niveaux d’intrants. Ils ont pris en compte 
trois facteurs principaux que sont : la taille des cheptels, la quantité de main-d’œuvre 
et les capitaux. Le terme « extensive systems » concerne les petits paysans 
possédant principalement des pâtures parfois dans des zones isolées, et peu de 
terres cultivables avec des élevages aux faibles niveaux d’intrants. La catégorie 
« labour-intensive systems » décrit des élevages de petits exploitants, avec une 
productivité moyenne à haute, possédant des systèmes mixtes de culture et 
d’élevage. Enfin, les « capital-intensive systems » renvoient eux aux élevages où 
l’intensification et la mécanisation dominent, sans pâtures, et avec de hauts niveaux 
d’intrants, notamment pour l’alimentation (FAO, 2018). 
La carte ci-dessus (Figure n°2), établie à partir des données de l’année 2016, 
montre une évolution majeure survenue en une dizaine d’année : les systèmes 
extensifs disparaissent au profit des systèmes mixtes, essentiellement dans les pays 
en voie de développement. Par ailleurs, l’intensification globale avance en Amérique 
du Nord principalement, mais aussi en Australie, en Europe et en Asie de l’Est. Elle 
se traduit notamment par l’augmentation des fermes laitières immenses où les 
vaches sont élevées en feedlots dans des troupeaux dépassant les 1 000 individus. 
Actuellement, on considère que plus de la moitié du lait produit en Amérique vient de 
ces fermes, et cette proportion augmente chaque année (FAO, 2018). Ces 
exploitations deviennent de plus en plus nombreuses au fur et à mesure des 
années, en raison de la rentabilité qu’elles sont susceptibles d’occasionner. 
Néanmoins, elles impliquent de grands espaces pour construire les bâtiments et 
stocker l’alimentation, et participent alors à la déforestation et à la destruction des 
paysages. De plus, la concentration des animaux à ce niveau implique l’utilisation de 
nombreux médicaments tant la pression infectieuse peut être forte. Cela met en 
danger ensuite l’environnement en raison du lisier chargé en résidus 
médicamenteux, qui implique la disparition de nombreuses espèces d’insectes et de 
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plantes, et la pollution des sols. La santé humaine peut également s’en trouver 
affectée si des résidus trop importants se retrouvent dans les produits de 
consommation et qu’ils favorisent l’antibio-résistance (Richter et al., 2015 ; FAO, 
2018). La biodiversité des sols est menacée et l’impact écologique et économique 
global est conséquent (Cesoniene et al., 2018; Navarrete-Molina et al., 2019). 
 
4.  Diversité génétique 
4.1.  Définition 
Chaque espèce dispose d’un patrimoine génétique (ou génome, défini comme 
l'ensemble des molécules d'ADN contenues dans une cellule et l’information qu’elles 
portent) qui constitue l’une de ses caractéristiques. Grâce à l’évolution spectaculaire 
des technologies et aux efforts de séquençage très importants consentis au cours 
des deux dernières décennies, la structure et la diversité des génomes des 
principales espèces d’intérêt agro-vétérinaire est désormais connue avec une assez 
grande précision (Daetwyler et al., 2014; Georges et al., 2019). La diversité 
génétique existant au sein des espèces est le résultat d’évènements de mutations 
apparues naturellement tout au long de leur histoire évolutive. Cette diversité est le 
moteur de leur évolution, c’est elle qui permet l’indispensable adaptation de ces 
espèces à l’évolution de leur environnement.  
4.2.  Exemple 
Un exemple bien connu de cette adaptation chez l’animal est celui de la 
phalène du Bouleau, papillon des régions tempérées qui a changé les motifs et la 
couleur de ses ailes, lui permettant de demeurer invisible sur les troncs des 
bouleaux. En effet, la phalène est initialement un papillon blanc de nuit chez qui un 
changement phénotypique a pu être observé au cours de la révolution industrielle en 
Angleterre, au XIXème siècle. Cette période ayant été marquée par l’essor du 
charbon, les villes et villages ont vu petit à petit une poussière noire quasi 
permanente colorer la végétation et notamment les bouleaux aux troncs clairs. Le 
phalène a lui aussi changé et sa couleur claire est rapidement devenue noire. 
L’impact de l’environnement sur cet animal a entrainé un changement phénotypique, 
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rendu possible par la pré-existence d’un polymorphisme allélique en un locus 
particulier (l’allèle déterminant la couleur noire du papillon a vu sa fréquence 
augmenter au sein de la population en raison de l’avantage adaptatif qu’il confère 
aux animaux : leur couleur noire leur permettant de redevenir invisibles des 
prédateurs en se posant sur les troncs devenus noirs des arbres). Ainsi, c’est bien la 
diversité génétique de cet animal qui lui a permis de continuer de vivre dans un 













4.3.  La diversité génétique à l’origine des races 
La diversité génétique permet d’aborder un autre aspect de la biodiversité : la 
diversité intra-espèces. Elle fait appel à la notion de race, « population animale 
résultant, par sélection, de la subdivision d'une même espèce et possédant un 
certain nombre de caractères communs transmissibles d'une génération à la 
suivante. » (Larousse). Les races ont été créées par l’homme il y a de nombreuses 
années, à la suite de la domestication de certaines espèces lors de l’invention de 
l’agriculture au Néolithique. Le but était de travailler avec des animaux ayant la 
capacité d’effectuer les travaux des champs, et de pouvoir élever et consommer des 
Photographie n°1 : Deux Phalènes du bouleau aux phénotypes différents. 
Illustration de la diversité génétique exprimée dans un organisme.  
 
(Source : Sciences et Avenir [en ligne]. Disponible sur 
https://www.sciencesetavenir.fr/animaux/insectes/le-gene-qui-permet-aux-papillons-de-changer-
de-tenue_103282 ; consulté le 02.07.18) 
35 
 
animaux pouvant donner des produits de qualité : œufs, viandes, laine etc. Au fur et 
à mesure de la domestication de ces espèces, essentiellement les volailles, les 
bovins, ovins et porcins, pour la consommation, et les chevaux et les ânes pour les 
travaux agricoles, certains types d’individus ont montré des caractéristiques 
particulières. Certains fournissaient de meilleures quantités de lait, de viande ou 
d’œufs, d’autres, chez les ovins en particulier, possédaient une toison très 
développée permettant une production de laine de qualité, et d’autres se montraient 
quant à eux robustes et résistants dans des environnements complexes : montagne, 
terrains difficiles, climats rudes etc. Ainsi, les éleveurs se sont mis peu à peu à 
sélectionner les meilleurs individus (les individus les plus adaptés à leur 
environnement, ceux répondant le mieux aux attentes des éleveurs) et à créer de 
nouvelles races au sein des espèces. Ces races ont acquis progressivement une 
identité, souvent attachée à une région particulière, en faisant des éléments 
importants des patrimoines culturels régionaux.  
Les races des espèces domestiques d’élevage perdurent de nos jours et 
avec, leurs qualités particulières. La diversité génétique permet ainsi d’avoir des 
animaux de production adaptés à différents systèmes de production et ainsi de 
satisfaire les exigences de l’agriculture moderne. Avec les changements socio-
économiques et les demandes commerciales, les éleveurs ont souhaité privilégier 
depuis plusieurs dizaines d’années, les races les plus productives afin d’obtenir de 
meilleurs rendements économiques (recherche de coûts de production toujours plus 
bas, en réponse à une évolution assez peu favorable des prix perçus par les 
éleveurs suite à la vente de leurs produits, conséquence de l’ouverture et de la 
dérégulation toujours plus grandes des marchés, et de la compétition toujours plus 
forte qui en découle). De plus, au sein de chaque race, les meilleurs individus sont 
également identifiés afin de les faire reproduire en priorité pour transmettre leur 
patrimoine génétique. Ce sont les bases de la sélection génétique qui a connu un 
développement très important au cours du XXème siècle (en termes d’usage, de 




5.  Importance de la diversité  
5.1.  Une identité culturelle locale 
La diversité, quel que soit le niveau auquel on la considère, est primordiale. 
Elle fait vivre la planète entière. Sans diversité d’espèces, de gènes, comment 
réussir à peupler une planète aussi hétérogène que la Terre ? Néanmoins, 
actuellement, la diversité est menacée  (FAO, 2008 ; Butchart et al., 2010 ; Hallmann 
et al., 2017). Les écosystèmes sont menacés par les activités humaines intensives. 
Par conséquent, des espèces disparaissent et n’assurent plus leur rôle, rompant des 
équilibres biologiques très anciens. La préservation de la biodiversité est cruciale si 
l’Homme veut pouvoir continuer de vivre et de se nourrir comme avant. Si l’on 
s’intéresse tout d’abord aux espèces d’élevage, il est essentiel de considérer leur 
patrimoine génétique comme une véritable richesse. Certaines races sont bien 
connues des consommateurs : Prim’ Holstein, Charolaise, Limousine etc. mais 
d’autres bien moins connues comme la Maraîchine en France ou la Vianesa en 
Espagne, ont tout autant un rôle à jouer. Les premières citées sont classiquement 
reconnues comme des races plutôt laitières ou plutôt bouchères, et tout le monde 
sait les identifier par leurs couleurs de robes typiques. Néanmoins, ces animaux là, 
souvent impliqués dans des élevages hautement productifs, ne sont pas réputés 
pour leur capacité d’adaptation à des conditions climatiques rudes. Ceux-là non, 
mais il existe des races bien plus rustiques et qui sont les seules à pouvoir être 
élevées en montagne par exemple, ou en zones arides, ou encore sur terrains 
tellement pentus qu’il est impossible de les exploiter autrement qu’en y mettant des 
animaux. Ces animaux là ce sont par exemple des races de vaches espagnoles, de 
Galice : Cachena, Caldela, Limia, Frieiresa, Vianesa, pour ne citer qu’elles, qui sont 
amenées à vivre dans des conditions climatiques très changeantes au cours de 
l’année (Photographies 2 à 5). Ces races endémiques de la région sont élevées 
uniquement là-bas et possèdent un fort impact culturel local. Néanmoins, leur 
nombre diminue drastiquement depuis de nombreuses années, et ces races ont 
maintenant été classées en tant que races en danger d’extinction. L’espèce bovine 
en tant que telle n’est pas menacée, mais ces races là le sont et si elles 
disparaissent, il faudra certainement beaucoup de temps avant de retrouver une 
activité durable d’élevage bovin dans cette région. Une notion est importante à 
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retenir : si l’on détruit la moitié des individus de chaque espèce, il y aura toujours le 
même nombre d’espèces au final, mais nous aurons perdu 50% de la diversité 












Photographies n°2 à 5 : Races bovines de Galice. 
En haut : à gauche, la race Cachena et à droite, la race Vianesa. 
En bas : à gauche, la race Caldela et à droite, la race Limia. 
 
(Source : Boaga - Federacion de razas autoctonas de Galicia [en ligne]. Disponible sur http://boaga.es/ ; 
consulté le 15.01.19) 
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5.2.  La diversité génétique menacée 
La menace d’extinction vient du phénomène d’érosion génétique. Cela 
correspond à l’amenuisement de la variabilité génétique sous l’effet de plusieurs 
facteurs. Le rapport de la FAO de 2008 sur l’Etat de la biodiversité de l’agriculture 
dans le secteur de l’élevage (FAO (2008) - Risque de perte de diversité génétique 
des animaux d'élevage), a établi une liste de facteurs clés. Les principaux sont les 
suivants : utilisation de matériel génétique exotique, changement des systèmes de 
production vers une spécialisation toujours plus poussée, influence des facteurs 
socio-économiques et politiques sur les décisions des éleveurs, catastrophes 
naturelles. Ils seront détaillés dans le 2ème chapitre de cette partie.  
 Elever des vaches hautement productrices de lait ou bien très conformées 
pour obtenir de bons rendements, implique d’intensifier et de pousser toujours plus 
loin la sélection génétique. Or, si la sélection est faite trop rapidement et de manière 
trop intensive, on modifie de façon importante la structure génétique des populations 
concernées, jusqu’à induire des déséquilibres importants susceptibles d’être à 
l’origine de problèmes difficiles à gérer pour les éleveurs. Classiquement, dans les 
espèces pour lesquelles l’usage de l’insémination artificielle a été généralisé, très 
peu de mâles reproducteurs sont généralement utilisés. Cela est susceptible de 
conduire à une réduction forte des effectifs génétiques des populations en sélection 
et à un accroissement inéluctable et rapide de la consanguinité. Les anomalies 
génétiques s’accumulent au fur et à mesure des accouplements. Les conséquences 
sont une augmentation parfois brutale de l’incidence d’affections héréditaires et la 
procréation d’animaux de plus en plus fragiles (Institut de l’Elevage - Idele, Leroy 
2015). 
La diversité génétique est à l’origine des espèces actuellement utilisées dans 
notre agriculture mais elle est menacée entre autres par les processus de sélection 
qui amènent à une perte significative de variabilité, en concentrant les gènes de 
certains individus considérés comme les plus performants pour les demandes 





CHAPITRE II – EVALUATION DE LA DIVERSITE GENETIQUE 
1.  Méthodes d’évaluation de la diversité génétique 
1.1.  Utilisation de données phénotypiques 
1.1.1.  Considérations générales 
Par définition, le phénotype correspond à l’ensemble des caractères 
directement observables d’un individu. Il résulte de l’expression d’une information 
génétique influencée par l’environnement dans lequel est placé l’individu.  
Les critères phénotypiques à prendre en considération dans notre cas sont 
des critères objectifs, quantitatifs. Cela signifie que ce sont des caractères 
observables directement et que l’on peut mesurer objectivement. Par exemple, nous 
pouvons considérer : la couleur de la robe, la conformation, la taille, le poids, les 
résultats de production etc. Dans le contexte de l’amélioration génétique, les 
caractères quantitatifs à prendre en compte correspondent à des aptitudes 
particulières telles que l’aptitude au travail (garde de troupeaux, aptitude à la 
chasse), des aptitudes de reproduction (prolificité, pourcentage de réussite à 
l’insémination artificielle) etc.  
Lorsque les caractères observés sont à déterminisme génétique simple, c’est-
à-dire impliquent l’expression d’un nombre limité de gènes, l’évaluation du génotype 
associé et donc de la diversité des gènes peut se faire directement (la diversité 
phénotypique est un bon indicateur de la diversité génétique).  
A l’inverse, lorsqu’un nombre important de gènes régit l’expression d’un 
caractère, ce qui est très généralement le cas, l’interprétation du génotype à partir 
du phénotype devient plus complexe et nécessite la mobilisation d’autres outils 
d’analyse. La variabilité phénotypique n’est plus nécessairement un bon indicateur 
de la variabilité génétique disponible. Il est donc nécessaire de se placer dans un 





1.1.2.  Modélisation classique de la génétique quantitative  
Le modèle qui sous-tend les méthodes classiques de l’amélioration génétique 
est le modèle polygénique infinitésimal de Fisher (1918) (Robert-Granié, 2016). Il 
considère que les caractères sont gouvernés par un très grand nombre de gènes à 
effet individuel (très) faible. Dans ce cadre, la performance que l’on mesure sur un 
individu est le reflet de l’effet global des gènes qu’il porte (effets additifs et non 
additifs, voir plus loin) et des effets de l’environnement.  
On écrit donc :  
P = G + E, où : 
 P = valeur phénotypique d’intérêt = performance mesurée  
 G = effet global des gènes portés par un individu sur sa performance = valeur 
génétique ou génotypique globale 
 E = influence globale du milieu (de l’environnement) sur cette performance 
Les effets de l’environnement se répartissent en : 1) l’effet de facteurs que 
l’on peut identifier, correspondant à l’environnement de vie de l’individu étudié (effets 
du troupeau, de la saison ...), ainsi qu’aux états physiologiques qui lui sont propres 
(âge, stade, rang et durée de lactation ...), et 2) l’effet de facteurs que l’on ne peut 
pas maîtriser (erreurs de mesure, facteurs de variation non identifiés) (Verrier et al., 
2001). 
Si P=G+E, la variation des performances mesurées, var(P), se décompose de 
la façon suivante : 
Var(P) = var(G) + var(E) + 2cov(G,E). 
En l’absence d’interaction génotype x milieu (cov(G,E) = 0), la variabilité des 
performances mesurées au sein d’une population est donc la somme d’une 
variabilité due aux différences génétiques entre animaux (var(G)) et d’une variabilité 
due aux facteurs environnementaux (non génétiques, var(E)). 
Un des paramètres les plus importants de la génétique quantitative, 
l’héritabilité, a été défini par J.Lush en 1937, au sens large, comme la part de la 
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variance phénotypique d’origine génétique (de Vienne, 2013). Mathématiquement, 
ce paramètre s’écrit donc : 
    
      
       
    
L’héritabilité d’un caractère quantitatif est comprise entre 0 et 1 (Elle peut être 
également exprimée en pourcentage). Une valeur de 0 signifie que la variance 
phénotypique du caractère considéré est uniquement d’origine environnementale (il 
n’existe pas de différence génétique entre les individus de la population étudiée). A 
l’inverse, une valeur élevée d’héritabilité signifierait que les différences de 
performances entre individus s’expliquent en grande partie par des différences 
génétiques entre animaux (de Vienne, 2013). 
La valeur génétique globale considérée ci-dessus (G) est la somme d’effets 
additifs (A) et d’effets non additifs des gènes. Ces derniers peuvent à leur tout être 
décomposés en effets de dominance (D, correspondant aux effets produits par les 
interactions alléliques entre gènes présents aux mêmes loci) et effets d’épistasie 
(effets produits par les interactions entre gènes présents à des loci différents) 
(Robert-Granié, 2016). 
On a donc: G = A + D + I 
La valeur génétique additive se définit comme la somme des effets individuels 
des gènes portés par un individu sur un caractère donné. Un individu transmettant à 
chacun de ses descendants la moitié de ses gènes, transmettra aussi, en 
espérance, la moitié de sa valeur génétique additive. Seule la valeur génétique 
additive se transmet de génération en génération. En termes équivalents, seule la 
valeur génétique additive d’un descendant peut être prédite connaissant celle de ses 
parents (Ducrocq, 1990) .  
On a donc : 
  E(Gdescendant) = E(Adescendant) = 1/2Apère + 1/2Amère 
et 
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Avec ω, l’aléa de méiose, qui permet de prendre en compte le fait que les gènes 
transmis par un même couple de parents à leurs différents descendants ne sont pas 
nécessairement les mêmes. 
Un sélectionneur, dont le but est de concentrer progressivement au sein de la 
population sélectionnée les gènes ayant les effets les plus favorables sur un 
ensemble de caractères donnés (définissant l’objectif de sélection), réalise donc ses 
choix de sélection (de reproducteurs) sur la base des valeurs génétique additives 
estimées des individus candidats à la sélection. Plus ces valeurs génétiques 
additives sont variables au sein de la population sélectionnée, plus la sélection sera 
facile et efficace. Plus la sélection pratiquée est sévère, plus la perte de variabilité 
génétique additive associée aux actions de sélection sera importante. 
L’héritabilité au sens étroit permet de quantifier l’importance de la variabilité 
génétique additive relativement à la variabilité globale des performances.  
Ce paramètre s’écrit:  
    
      
       
    
L’héritabilité au sens étroit est un paramètre important pour le sélectionneur. 
C’est un indicateur de la facilité avec laquelle il pourra sélectionner un caractère, ou 
de l’importance des coûts qu’il devra consentir pour sélectionner un caractère avec 
une efficacité donnée (plus l’héritabilité d’un caractère est élevée plus les différences 
génétiques entre individus expliquent une part importante de la variabilité 









1.2.  Données de généalogie 
Les informations destinées à renseigner la variabilité génétique qui existe au 
sein de populations données peuvent aussi provenir de fichiers de généalogie de 
ces races, qui recensent l’état civil de tous les individus. Ces informations sont 
également nécessaires à l’établissement des index génétiques (estimations des 
valeurs génétiques additives tenant compte des performances mesurées sur les 
individus candidats à la sélection ainsi que sur l’ensemble de leurs apparentés). 
1.2.1.  Avantages et limites des analyses généalogiques 
Lorsque l’on souhaite estimer la variabilité génétique d’une population, les 
analyses généalogiques présentent plusieurs intérêts. Tout d’abord, elles sont plus 
faciles à réaliser et représentent un coût bien inférieur aux analyses moléculaires. 
Ensuite, elles permettent de faire des estimations à l’échelle d’une population 
entière, en étudiant de manière probabiliste les évolutions récentes de variabilité 
génétique (Danchin-Burge, 2017). 
Cependant, la fiabilité de ces données repose sur un recensement strict et 
répétable chaque année (identification des jeunes animaux et enregistrement des 
filiations), afin de ne pas manquer certains individus, qui pourraient contribuer de 
manière non négligeable aux estimations. Les populations des races les plus 
sélectionnées sont celles pour lesquelles les fichiers de données sont les plus 
complets. En effet, la sélection impose un suivi très rigoureux des individus du 
troupeau afin d’avoir un bon recul sur les performances de chacun d’entre eux, et 
d’optimiser au mieux la reproduction. Généralement le pourcentage d’erreur lors du 
recensement ne dépasse pas 10 % pour les races ovines et 4 % pour les races 
bovines (Leroy et al., 2012). 
Les populations des races non sélectionnées, ou à faibles effectifs, peuvent 
quant à elles présenter des lacunes dans l’identification et l’enregistrement des 
filiations entre individus, ce qui peut conduire à d’importants biais lors des processus 
d’analyses de ces fichiers. Lorsque des programmes de conservation sont mis en 
place sur ces races à faibles effectifs, et que l’interprétation d’indicateurs de 
variabilité génétique est nécessaire, l’absence de données complètes sur plusieurs 
générations peut donner des résultats non concluants. 
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1.2.2.  Indicateurs de diversité génétique déterminés par analyses  
généalogiques 
A partir des fichiers de généalogies, plusieurs paramètres génétiques peuvent être 
déterminés : 
- Les intervalles de génération : nombre d’années moyen séparant deux 
générations. 
- La qualité des généalogies qui comprend (par année de naissance et par 
sexe) : 
o Le nombre moyen d’ancêtres connus  
o Le pourcentage d’ancêtres connus à chaque génération 
o Le nombre d’équivalent-génération remonté : plus il est élevé, plus les 
données sont interprétables. 
- Les coefficients de parenté des reproducteurs. 
- Les coefficients de consanguinité des descendants qui sont égaux aux 
coefficients de parenté de leurs parents. 
- La probabilité d’origine des gènes, avec entre autres, les ancêtres majeurs et 
leur contribution à la population analysée, la détermination des ancêtres 
efficaces etc. 
- Les effectifs efficaces de population 
Tous ces indicateurs peuvent servir à estimer la variabilité génétique d’une 
population, bien que certains aient un intérêt plus marqué et permettent d’établir une 
évolution sur plusieurs générations. C’est le cas du dernier indicateur cité, la taille 
efficace de population, que l’on va détailler par la suite et qui a été utilisé comme 
principal outil dans l’étude portant sur l’efficacité rétrospective des programmes de 






1.2.3.  Taille efficace d’une population : définition 
La taille efficace d’une population (Ne) est un indicateur génétique qui permet 
de mieux appréhender ce que représente un accroissement de consanguinité dans 
une population et permet de comparer des races entre elles. Par définition, on 
appelle effectif efficace d’une population donnée l'effectif d'une population idéale (de 
type Wright-Fisher : population comprenant un nombre équivalent de mâles et de 
femelles, non apparentés, qui s’accoupleraient aléatoirement) pour laquelle on aurait 
une fluctuation du polymorphisme équivalente à celle de la population naturelle. 
C’est aussi le nombre d'individus d'une population idéale pour lequel on aurait un 
degré de dérive génétique équivalent à celui de la population réelle, ou encore la 
taille d’une population idéale qui subirait le même accroissement de consanguinité 
ou de parenté que la population étudiée (Wright, 1931). Ce paramètre s'interprète 
comme un nombre de reproducteurs qui combinerait les effectifs mâles et femelles 
et tiendrait compte de la distribution des tailles de descendance variables des 
différents reproducteurs. Plus les effectifs réels de reproducteurs sont faibles, et plus 
leurs tailles de descendance sont hétérogènes, plus l'effectif génétique est petit et, 
donc, plus la consanguinité augmente vite et plus le polymorphisme génétique 
décroît rapidement. 
L’effectif efficace d’une population peut être estimé par différentes méthodes, 
détaillées ci-dessous. L’intérêt de ces calculs est de visualiser l’évolution de ces 
valeurs sur une période donnée afin de déterminer l’état de la variabilité génétique 
des populations (Leblois, 2009) (Vitalis, 2009). 
1.2.4.  Méthodes de calcul des effectifs efficaces  
Il existe différentes manières de calculer les effectifs efficaces d’une 
population, qui présentent chacune des caractéristiques particulières (Leroy et al., 
2013).  
 Ne « simple » (D’après Leroy et al., 2013) 
    
   
   
 
où M correspond au nombre de mâles reproducteurs et F au nombre de 
femelles reproductrices dans la population d’étude.  
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Cette méthode est considérée comme l’approche la plus démographique de la 
taille efficace d’une population. Cet indicateur suit donc généralement la même 
évolution que l’effectif global de la population. 
 Ne Cervantes (D’après Cervantes et al., 2011) 
Les calculs sont réalisés en pratiquant une régression du coefficient de 
parenté sur le nombre de générations équivalentes.  
     est calculé selon la formule ci-dessous et permet de faire une approximation du 
taux de parenté entre 2 individus i et j.              correspondent respectivement 
aux nombres de générations équivalentes remontées pour chaque individu i et j, et 
    au coefficient de parenté entre les 2 individus. 
                 
             
 
       correspond au taux moyen de parenté entre les individus considérés, et permet 
ainsi d’obtenir le Ne : 
               
La même formule peut être utilisée en considérant cette fois le coefficient de 
consanguinité F d’un individu donné et non le coefficient de parenté. 
 Ne Cervantes « réduite» (D’après Leroy et al., 2018) 
Cette formule est issue de la précédente mais prend en compte uniquement 
un nombre restreint de générations K. Avec les mêmes éléments que pour la 
méthode précédente, on obtient : 
                 
  
     
      
    
 
                  
Cet indicateur permet d’éviter certains biais. En effet, les générations les plus 
anciennes ne sont pas prises en compte donc les éventuelles erreurs d’interprétation 
des résultats dues à des goulots d’étranglement, sont ainsi évitées. De plus, dans la 
mesure où seul un nombre restreint de générations est pris en compte, les résultats 
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sont plus contrastés et permettent de mieux visualiser les tendances récentes 
d’évolution de la variabilité génétique. C’est ce qui est important dans notre analyse 
puisque les schémas de conservation ont été mis en place il y a quelques dizaines 
d’années et que nous cherchons à mettre en évidence leurs effets sur la période des 
20 dernières années. 
 Ne Hill (D’après Hill, 1979) 
Cette méthode prend en compte la variance de la taille des descendances sur 
deux générations. Une population de référence est déterminée pour une année 
donnée. Dans chaque voie (mm = père-fils ; mf = père-fille ; fm = mère-fils ; ff = 
mère-fille), les variances      et covariances     observées de la taille des 
descendances sont calculées en considérant les parents et grands–parents des 
individus de la population de référence. Cette méthode tient compte du succès 
reproducteur de certains individus et de leur influence, en terme de variabilité 
génétique, dans la population étudiée. Nev est donc calculé en utilisant la formule 
suivante dans laquelle Mr et Fr sont les nombres de nouveaux parents mâles et 
femelles commençant à se reproduire chaque année, en moyenne sur une période 
de 10 ans avant l’année de référence. 
 
   
 
 
     
            
  
  





       
 
     









        
Avec T, l’intervalle de génération de la population. 
Cet indicateur ne considère que les individus reproducteurs et cherche à 
montrer comment ils sont utilisés. On compare les individus de la population de 
référence à leurs parents et à leurs grands-parents, tous étant reproducteurs. Cette 
méthode considère ainsi, tout comme la précédente, un nombre restreint de 
générations étudiées, ce qui évite à nouveau les biais dus aux goulots 
d’étranglements. 
Néanmoins, une des limites vient du fait que cette méthode ne prend pas en 
compte l’effet lignée en terme de variabilité génétique. En effet, dans la pratique les 




pas ici dans l’évaluation de la variabilité génétique de la population ce qui est un 
biais potentiel. 
 Ne Falconer (D’après Falconer and Mackay, 1996) 
Cette méthode est basée sur le calcul des coefficients de consanguinité de la 
population. 
     
 
    
 
Avec      
       
    
 
Ft+1 correspond au coefficient de consanguinité moyen de la population de référence 
et Ft à celui des parents. 
La même formule peut être appliquée en utilisant les coefficients de parenté de la 
population de référence (Pt+1) et des parents (Pt). 
 Comparaison entre les indicateurs 
Par définition, la taille efficace exacte d’une population donnée ne peut jamais 
être obtenue précisément. Tous les indicateurs que nous venons de détailler ne 
peuvent que donner au mieux une approximation de cet indicateur mais chacun 
présente des limites. La première méthode, la plus démographique, est fondée sur 
un sex-ratio même si elle ne donne pas exactement le nombre de reproducteurs.  
On a donc la relation suivante :      
                
Avec N : taille de la population ; NR : nombre de reproducteurs ; Nes : taille efficace 
calculée selon le sex-ratio. 
Enfin dans la pratique, comme les goulots d’étranglements ne sont pas pris 
en compte avec la méthode de Hill et que les méthodes basées sur les taux de 
parenté ou de consanguinité sont celles qui sont les plus éloignées de la taille 
démographique de la population étudiée, on s’attend à avoir la relation suivante :   
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Avec Nev : taille efficace calculée selon la méthode de Hill et NeC : tailles 
efficaces calculées sur les taux de parentés/consanguinité. 
La combinaison de toutes ces différentes méthodes de calculs des tailles 
efficaces de populations permet d’approcher au mieux cet indicateur et de décrire le 
plus objectivement possible son évolution au cours des années. En suivant les 
évolutions des indicateurs en parallèle, même si les valeurs numériques ne sont pas 
identiques puisqu’elles ne tiennent pas compte des mêmes facteurs, on peut déceler 
tout de même des dynamiques d’évolution similaires. Ainsi, des évènements 
survenus à un moment donné (actions de conservation mises en place par exemple) 
vont pouvoir être décelés en étudiant la progression de ces indicateurs au cours du 
temps. Le Ne est un indicateur très complet et son interprétation donne une 
dimension intéressante : les valeurs obtenues sur une longue période d’étude 
(plusieurs décennies), permettent d’expliquer les niveaux actuels de diversité 
génétique et les valeurs actuelles de Ne, sont le reflet des évènements ayant eu lieu 
précédemment au cours de l’histoire de la population (goulots d’étranglements avec 
perte d’information généalogique notamment) (Ellegren and Galtier, 2016). On a 
ainsi, entre autres, une vision à plus ou moins long terme de la consanguinité d’une 
population grâce à ces paramètres généalogiques. 
 
1.3.  Données moléculaires 
1.3.1.  Considérations générales 
Enfin, la dernière source de données que nous pouvons utiliser afin d’évaluer 
la variabilité génétique d’une population, se tourne vers l’échelle moléculaire, au 
niveau du génome proprement dit des individus.  
Les techniques d’analyses génétiques moléculaires et notamment d’analyse 
des marqueurs d’ADN se sont démocratisées ces dernières années tant les 
applications sont nombreuses. Non seulement, elles sont utilisées à des fins de 
caractérisation des niveaux de diversité mais elles permettent également de manière 
plus générale d’obtenir des informations moléculaires dans le cadre de la recherche 
appliquée (sélection assistée par marqueurs etc.). Le frein que pouvait représenter 
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le coût de ces techniques auparavant, a été nettement réduit de nos jours, et rend 
ces méthodes plus abordables (FAO (2008) - Marqueurs moléculaires - Outils 
d’exploration de la diversité génétique ; Yaro et al., 2017). 
Une définition de la diversité génétique moléculaire au sein d’une espèce 
donnée, serait le reflet des différences dans des séquences d’ADN 
(polymorphismes), au sein de régions fonctionnelles de l’ADN ou gènes, touchant le 
développement animal et ses performances (Long, 2008). Le génome des espèces 
animales d’élevage intéresse les chercheurs depuis de nombreuses années, et des 
séquençages plus ou moins complets ont été réalisés, avec notamment celui de 
l’espèce bovine en 2005 (Long, 2008). Les informations obtenues sont utiles 
notamment dans la détermination de l’origine historique des races et dans la 
compréhension de certaines résistances aux pathologies (Long, 2008) (Groeneveld 
et al., 2010). 
 
1.3.2.  Des marqueurs d’ADN pour évaluer la diversité génétique 
Dans le cadre de la détermination de la diversité génétique des espèces 
d’élevages, deux approches peuvent être proposées : l’utilisation de marqueurs 
protéiques ou de marqueurs d’ADN. Néanmoins, la méthode protéique reste la plus 
onéreuse et n’est pas aussi puissante que la seconde technique pour distinguer des 
individus de races génétiquement proches, par manque de détection de variations 
génétiques (Yaro et al., 2017).  
Il existe six marqueurs principaux utilisables (Yaro et al., 2017). Nous allons 
les détailler un à un. 
 
 Polymorphisme de longueur des fragments de restriction 
(RFLP) 
L’acronyme de cette technique signifie « Restriction Fragment Length 
Polymorphism ». Au lieu de lire directement la séquence des nucléotides, on utilise 
des enzymes de restriction qui coupent l’ADN cible en des sites particuliers, repérés 
par l’enzyme. Tous les fragments obtenus sont ensuite séparés par électrophorèse 
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selon leur taille puis hybridés sur des sondes d’ADN marquées. En général, cette 
étape de digestion de la molécule d’ADN intervient après amplification par PCR. On 
analyse ensuite les polymorphismes de longueur des fragments obtenus, en étudiant 
l’apparition ou la disparition de sites de restriction par exemple, par modification de 
l’enchaînement des nucléotides à ce niveau. On peut l’interpréter par un 
changement d’allèles au niveau de ces sites de restriction et donc par un 
polymorphisme. Le marqueur proprement dit est constitué par le couple enzyme de 
restriction - sonde marquée (FAO (2008) - Marqueurs moléculaires - Outils 
d’exploration de la diversité génétique ; GNIS - Marqueurs RFLP). 
 ADN mitochondrial (mtADN) 
L’ADN mitochondrial présente une caractéristique notable : son hérédité 
d’origine maternelle. Cet ADN haploïde, présent dans les mitochondries du 
cytoplasme cellulaire, présente par ailleurs un taux de mutation élevé, et a la 
particularité de ne pas se recombiner. La zone de contrôle de cet ADN présente de 
hauts niveaux de diversité au sein des espèces. Cela le rend utile dans l’analyse de 
l’évolution géographique de la diversité génétique des espèces, via les flux de 
gènes, la dérive génétique, l’expansion démographique etc. (Bruford et al., 2003). 
Ce marqueur a permis entre autres de reconstruire l’évolution historique des 
relations inter et intra-espèces, et d’expliquer l’origine de leur diversité génétique. 
C’est en analysant les polymorphismes des régions de contrôle de cet ADN, que les 
chercheurs ont pu distinguer les espèces sauvages à l’origine de nos animaux 
domestiques actuels. Ainsi, si l’on s’intéresse aux ruminants tout d’abord :  l’espèce 
bovine (Bos taurus) européenne serait issue d’une domestication initiale en Asie du 
Sud-Ouest, environ 8000 ans avant JC, à partir d’aurochs sauvages (Bos 
primigenius) (Long, 2008; Groeneveld et al., 2010; Yaro et al., 2017). L’espèce ovine 
(Ovis aries) a été l’une des espèces pionnières en terme de domestication (il y a 
12 000 ans environ), mais est également originaire du Sud-Ouest de l’Asie, tout 
comme l’espèce caprine (Capra hircus), domestiquée il y a 10 000 ans. Les 
populations ovines actuelles sont principalement issues de mouflons asiatiques 
(Ovis orientalis), tandis que les populations caprines descendent principalement du 
Bézoard sauvage (Capra aegagrus) (Groeneveld et al., 2010). Chez les suidés, 
maintenant, il semblerait que les lignées européennes et asiatiques aient été 
domestiquées indépendamment, à partir d’espèces sauvages de sangliers, à 
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l’époque du Néolithique. Enfin, les analyses de l’ADN mitochondrial des équidés, 
montrent une riche diversité d’origine très ancienne, avant l’époque de sa 
domestication, il y a environ 6000 ans, dans les steppes Eurasiennes (Groeneveld et 
al., 2010). 
Cet ADN situé hors du noyau de la cellule, et n’étant transmis que par voie 
maternelle, a un usage limité dans un autre cadre que celui précédemment détaillé. 
C’est un mauvais indicateur de diversité de l’ensemble du génome, et il ne prend 
pas en compte le flux génétique d’origine paternelle qui est pourtant essentiel dans 
l’évolution de la variabilité génétique des individus (Bruford et al., 2003). 
 Amplification aléatoire d’ADN polymorphe (RAPD) 
Il s’agit d’une technique de PCR, donc d’amplification d’une séquence d’ADN, 
à laquelle s’ajoute une phase d’hybridation aléatoire par des amorces courtes, de 
séquences données. L’intérêt de l’utilisation de ces marqueurs représentés ici par 
les amorces, est de mettre en évidence un polymorphisme au niveau des sites 
d’hybridation, qui peuvent être proches d’un gène d’intérêt. Il s’agit d’une méthode 
rapide, peu coûteuse mais difficilement reproductible, et assez peu utilisée (GNIS - 
Marqueurs RAPD).  
 Polymorphisme de longueur des fragments 
d’amplification (AFLP) 
Cette méthode repose sur l’identification de polymorphismes à la fois au 
niveau de sites de restriction et au niveau de sites d’hybridation d’amorces, dont la 
séquence est déterminée préalablement, arbitrairement. Les marqueurs sont 
constitués du couple enzyme de restriction/amorce, et mettent en évidence les 
polymorphismes entre individus (GNIS - Marqueurs AFLP). Les profils AFLP sont 
très utiles dans l’étude des relations entre les races et les espèces apparentées 




 Nombre variable de séquences répétées en tandem : 
minisatellites et microsatellites 
Il s’agit de séquences simples de nucléotides répétées en tandem et 
répandues dans le génome eucaryote. Les microsatellites ne possèdent que 
quelques paires de bases (1 à 6 généralement) et sont répartis aléatoirement sur le 
chromosome, tandis que les minisatellites peuvent posséder plusieurs dizaines de 
paires de bases, et sont concentrés principalement au niveau des télomères. Ce 
sont des marqueurs hautement polymorphiques et co-dominants. La plupart des 
microsatellites sont situés dans des régions non codantes du génome. Leur facilité 
d’utilisation s’explique par leur faible coût et par le fait que des amorces mises au 
point pour une espèce ont pu être utilisées également chez d’autres espèces assez 
proches phylogénétiquement : exemple des amorces établies pour l’espèce bovine 
et utilisables pour les espèces ovine et caprine. Ces séquences peuvent être situées 
à proximité de gènes d’intérêt et ont servi à localiser les loci à effet quantitatif (QTL). 
Ils permettent également d’estimer les distances génétiques entre individus d’une 
même population, ce qui a un intérêt ensuite dans l’établissement de programmes 
de conservation (Yaro et al., 2017).  
 Polymorphismes de simple nucléotide (SNP) 
Les SNP sont des polymorphismes de l’ADN, très répandus dans le génome, 
et situés à la fois dans les régions codantes et non codantes. Au niveau de cette 
séquence, les deux chromosomes d’une même paire diffèrent en un locus par un 
seul nucléotide. Ce sont des séquences très abondantes qui apparaissent à la 
faveur de mutations (Chesnais, 2007). Ces marqueurs sont co-dominants, et leur 
haute densité au sein du génome, permet d’élucider les dynamiques ayant lieu au 
sein du génome, dans une population donnée. Ils apportent une vision plus 
approfondie qu’avec les microsatellites sur les déséquilibres de liaison, la diversité 
des haplotypes et les évènements démographiques passés comme les goulots 
d’étranglement. Par ailleurs, ils permettent de mieux comprendre l’architecture 
génétique des caractères, en identifiant notamment des régions qui contrôlent des 





1.3.3.  Indicateurs de diversité génétique obtenus à partir de 
données moléculaires 
 Taux d’hétérozygotie 
L’étude menée par Daetwyler et al., 2014 met en avant l’intérêt de l’utilisation 
des marqueurs moléculaires de type SNP dans l’identification de variations 
génétiques en certains loci du génome d’une population. En effet, le génome de 
nombreux bovins de races Holstein-Friesian, Fleckvieh et Jersey, a été séquencé et 
a permis d’identifier des mutations à l’origine de pathologies conséquentes dans leur 
descendance. Le génotypage des SNP a mis en évidence 28.3 millions de variants 
et un taux moyen de sites hétérozygotes (avec plusieurs allèles disponibles) par 
individu de 1.44 par kilobase d’ADN. Ces chiffres semblent conséquents 
principalement si on les compare aux données de l’espèce humaine : 0.68 sites 
hétérozygotes par kilobase dans la population humaine européenne, et ce pour des 
génomes de tailles similaires (environ 3 milliards de paires de bases) (Daetwyler et 
al., 2014). Néanmoins, si l’on rapproche ces données du taux de polymorphisme 
observé chez une espèce de drosophile, D. melanogaster : plus de 4 millions de 
SNP détectés pour un génome environ 20 fois plus petit que celui des bovins, le taux 
de variants de l’espèce bovine semble faible. Cela est alors en concordance avec la 
faible taille efficace de population mesurée chez les bovins récemment qui implique 
une réduction de la diversité génétique des nombreuses races de cette espèce 
(Institut de l’Elevage - Idele, 2015-2018).  
La variabilité génétique intra-population décrite en un locus quelconque peut 
se définir par le taux d’hétérozygotie attendue (He), qui décroît d’autant plus vite que 
la taille efficace (Ne) est faible (Leblois, 2009; Vitalis, 2009).  
           
 
   
       
Heo correspond au taux d’hétérozygotie attendue à la génération initiale prise en 
compte. 
Het correspond au taux d’hétérozygotie attendue à la génération t. 
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 Indice de fixation Fis (d’après (“Mesures de diversité 
génétique"; Nei and Chesser, 1983)) 
L’index de fixation Fis, défini par Sewall Wright, donne des informations sur la 
structure génétique de la population étudiée. Il mesure l’écart que l’on observe entre 
la population étudiée et les conditions de Hardy-Weinberg, en ce qui concerne 
l’excès ou le déficit d’individus hétérozygotes i dans une population s. Les valeurs de 
cet indice varient entre -1 et +1 : un index de fixation positif implique un déficit en 
hétérozygotie au sein de la population par rapport à l’équilibre panmictique (Fis = 0). 
Cela peut être lié à l’existence de sous-populations séparées, à des pratiques de 
consanguinité etc. 




Avec Ho : hétérozygotie observée dans la population étudiée et He : hétérozygotie 
attendue à un locus dans une population suivant la loi de Hardy-Weinberg. 
 Paramètre de différenciation Fst (d’après (“Mesures de 
diversité génétique"; Nei and Chesser, 1983)) 
Le paramètre de différenciation Fst permet de décrire l’hétérogénéité des 
fréquences alléliques existant entre les  sous-populations de la population globale 
étudiée t. 
On a ainsi la relation :  
       
       
       
 
Avec Fit : différenciation des individus par rapport à population totale et Fis : 
différenciation des individus au sein des sous-populations = indice de fixation. 
On peut également transformer cette relation par une formule faisant apparaître les 
diversités génétiques intra et inter-populations. 
     
       
  
  





Avec Hs : diversités génétiques intra-populations moyennes ; Ht : diversité génétique 
de l’ensemble des populations considérées ; Dst : diversité génétique entre 
populations. 
 
1.4.  Bilan des méthodes d’évaluation de la diversité génétique 
Ainsi, la variabilité génétique des animaux d’élevage et des races en danger 
d’extinction notamment, peut être appréhendée de différentes manières grâce à des 
données phénotypiques, généalogiques ou génomiques. Chacune d’entre elles 
apporte des informations importantes, mais présente également des limites à 
prendre en considération. Le phénotype traduit uniquement les caractères exprimés 
par l’animal tandis que la génomique va analyser directement le patrimoine 
génétique de l’individu. Enfin, les fichiers de pedigree donnent, quant à eux, des 
informations à l’échelle d’une population entière et permettent d’appréhender 
l’évolution de différents paramètres génétiques sur plusieurs générations. Les 
méthodes d’analyse moléculaire présentées précédemment montrent que ces 
techniques d’évaluation peuvent être complémentaires, et que les résultats obtenus 
séparément peuvent être confrontés pour plus d’objectivité. C’est notamment le cas 
avec l’effectif efficace des populations et les marqueurs moléculaires, qui montrent 
souvent des tendances proches et qui permettent une meilleure interprétation 
(Ellegren and Galtier, 2016). Néanmoins, à chaque échelle et avec chacune de ces 
méthodes, le constat de la perte de diversité génétique intra-population causée par 
la sélection génétique (Eynard et al., 2016), et de diversité globale, par l’évolution 
des systèmes agricoles et des marchés est fait (FAO, 2008; Cardinale et al., 2012; 








2.  Etat de la diversité actuelle dans les populations animales 
d’élevage 
 2.1.  Classification des races en danger  
Les races domestiques d’élevage sont catégorisées par l’Organisme des 
Nations Unies pour l’Agriculture et l’Alimentation (FAO) selon différents critères 
(DAD-IS, FAO) :  
- le lieu d’élevage actuel de la race : locales ou transfrontalières (régionales ou 
internationales) 
- le statut de la race selon la menace d’extinction qu’elle présente : absence de 
risque, vulnérable, en danger d’extinction, en danger « maintenue », en 
danger critique d’extinction, en danger critique « maintenue », éteinte. 
Chacune de ces catégories a été définie précisément dans le Global 
Databank for Farm Animal Genetic Resources mis au point par la FAO (DAD-IS, 
FAO).   
Les races considérées dans les catégories « En danger critiques (d’extinction ou 
maintenue) » correspondent à celles pour lesquelles : 
- soit le nombre total de femelles est inférieur ou égal à 100 individus  
- soit le nombre total de mâles est inférieur ou égal à 5 individus 
- soit la population totale, inférieure ou égale à 120 individus, est en cours de 
diminution, avec un pourcentage du nombre de femelles par rapport au 
nombre de mâles de la même race de moins de 80 %,  
- et qui malgré ces critères ne sont pas considérées comme éteintes. 
Les races catégorisées en « En Danger » correspondent à celles pour lesquelles : 
- soit le nombre total de femelles est compris entre 100 et 1000 individus 
- soit le nombre total de mâles est compris entre 5 et 20 individus  
- soit la population totale, comprise entre 80 et 100 individus, est en cours 
d’augmentation, avec un pourcentage du nombre de femelles par rapport au 
nombre de mâles de la même race de plus de 80% 
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- soit la population totale, comprise entre 1000 et 1200 individus, est en cours 
de diminution, avec un pourcentage du nombre de femelles par rapport au 
nombre de mâles de la même race de moins de 80% 
- et qui ne sont pas attribuées à d’autres catégories. 
Les races catégorisées en « Critique maintenues » et « En danger 
maintenues » sont celles qui satisfont les critères précisés ci-dessus de leurs 
catégories respectives « Critique » ou « En danger », mais qui sont concernées par 
ailleurs par un programme actif de conservation ou qui sont préservées par des 
instituts de recherche ou des sociétés commerciales. 
Les races catégorisées en « Vulnérables » sont celles dont les critères ne 
correspondent pas exactement à ceux de la catégorie «  En danger » mais qui sont 
susceptibles d’être placées dans cette catégorie à une échelle de temps plus ou 
moins courte, si la tendance d’évolution de leurs populations ne s’améliore pas et si 
aucun programme de conservation n’est mis en place. 
Toutes les races appartenant à l’une des catégories suivantes : « en danger 
critique », « en danger critique maintenue », « en danger » et « en danger 
maintenue » sont rassemblées dans le groupe des races « à risque » d’extinction 
dont la situation est préoccupante si aucun programme de conservation actif n’est 
mis en place. 
Les diagrammes ci-dessous (Figure n°3) montrent l’évolution de la situation 
de danger des races domestiques élevées dans le monde entier entre 2010 et 2018. 






































Regional breeds - 2018 






International breeds - 2010 





International breeds - 2018 
Légende : 
Figure n°3 : Evolution du statut de risque d’extinction des races 
domestiques d’élevage (mammifères et aviaires) entre 2010 et 2018. 
(Réalisation personnelle)  
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Le nombre total de races répertoriées en 2010 était de 8075, alors qu’il est 
actuellement de 9993. Néanmoins, malgré cette évolution, toutes les catégories 
n’ont pas subi une évolution positive au cours de ces années, malgré la mise en 
œuvre de nombreux programmes de conservation actifs, in situ et ex situ, à travers 
le monde. (La définition précise de ces termes sera détaillée dans le 3ème chapitre). 
La proportion de races éteintes semble avoir évolué favorablement dans les 3 
catégories présentées : races locales, transfrontalières régionales et internationales. 
Mais, le nombre de races au statut inconnu a nettement augmenté sur cette période. 
Cela implique une incertitude sur leurs véritables places et donc sur l’interprétation 
globale que nous pouvons avoir du statut global des races à l’échelle mondiale. Par 
ailleurs, le nombre de races considérées comme « non en danger d’extinction » a 
fortement diminué, pour la plupart. Les races locales et transfrontalières régionales 
ont subi l’évolution la plus significative : elles passent respectivement de 2 101 à 
554, et de 282 à 88. Cela peut laisser supposer que certaines d’entre elles aient vu 
leur statut changer vers les catégories « à risque » ou « vulnérables ». En effet, 
essentiellement pour les races locales, le nombre de races présentes dans ces 
sections a augmenté sur cette période de huit ans. Elles sont considérées comme 
prioritaires dans les démarches de mises en place de solutions de conservation 
(Boettcher et al., 2010), tant leurs populations sont souvent petites et leur évolution 
rapide. Les races transfrontalières internationales ont vu leur nombre de races « non 
en danger d’extinction » augmenter de 431 à 1 065. Les programmes de 
conservation semblent mis en place préférentiellement pour les races locales et non 
pour les races transfrontalières dans la mesure où il y a une nécessité d’une gestion 
collective de ces races, à l’échelle de plusieurs régions ou de plusieurs pays. Cela  
implique alors une prise de décisions collégiales afin de garantir une réelle 
préservation de ces races. La conservation ex situ existe depuis de nombreuses 







2.2.  Etat des lieux de la diversité génétique intra-races en France 
L’institut de l’élevage (IDELE) a mis au point, en 2012, un programme de 
mesure de la variabilité génétique des races de ruminants françaises, le programme 
VARUME. Un état des lieux a été fait chaque année depuis 2015 pour la majorité 
des espèces et permet de visualiser le statut de ces races, ainsi que leur évolution 
sur plusieurs années (Annexe 1). Les valeurs de tailles efficaces de population 
rapportées ici sont à mettre en relation avec les constats faits par les éleveurs et 
l’IDELE chaque année sur le terrain, concernant l’évolution démographique et la 
mise en place de différentes mesures de conservation notamment. En revanche, les 
données de variabilité génétique des races porcines et équines sont gérées par des 
instituts indépendants : l’Ifip pour les premières et les Haras Nationaux pour les 
secondes. 
2.2.1.  Races de petits ruminants 
Un bilan de l’évolution démographique et des indicateurs de variabilité 
génétique (taille efficace, nombre d’ancêtres efficaces) a été fait et suivi pour les 
races ovines allaitantes et laitières depuis la mise en place du programme Varume. 
Globalement, même si les effectifs globaux ont diminué ces dernières années, la 
plupart des races montrent une amélioration de leurs effectifs efficaces (Tableaux 
n°1 à n°3) et également une amélioration de la consanguinité à court terme. Cela 
signifie que les accouplements d’animaux très apparentés (père/fille, oncle/nièce, 
grand-père/petite fille par exemple) sont de plus en plus évités et cela se traduit par 
des taux faibles de consanguinité proche chez les descendants. C’est ce type de 
consanguinité qui est considéré comme le plus délétère pour la descendance. 
En ce qui concerne les races ovines laitières (Tableau n°1), la gestion de la 
variabilité génétique est bien prise en compte dans les schémas de sélection, mais 
les résultats varient d’une race à l’autre en fonction : 
- des tailles globales de population : la race Lacaune a une population bien 
plus importante que les autres races laitières ; 
- de l’évolution démographique : un déclin global est constaté pour les races en 




Tableau n°1: Bilan des effectifs efficaces des races ovines laitières pour les 
années 2015 et 2016. 
 
 
- du nombre de générations remontées : la race Corse n’est connue que sur 4 
générations alors qu’en race Lacaune, 12 générations peuvent être 
remontées. 
Les résultats de chaque race ne peuvent donc pas être comparés entre eux, 
mais le bilan général reste plutôt positif avec une amélioration des indicateurs depuis 
2015. Les races aux plus petits effectifs sont les plus vulnérables en terme de perte 








En ce qui concerne les races ovines allaitantes (Tableau n°2), la situation 
globale est elle aussi en amélioration au fur et à mesure des années. Les opérateurs 
sur le terrain, notamment les acteurs des plans de sélection, ont bien pris en compte 
l’importance de la préservation de la variabilité génétique au sein de ces races. Des 
matrices de parenté dans la majorité des races ont été mises à la disposition des 
éleveurs afin d’améliorer la gestion des accouplements, et ainsi d’utiliser les béliers 
les moins apparentés à leurs troupeaux. Les races rustiques et à petits effectifs 
présentent la meilleure évolution de leurs indicateurs de variabilité génétique sur 
l’ensemble de la période avec une augmentation des effectifs totaux enregistrés 
principalement pour les races à petits effectifs et des tailles efficaces de populations 
pour les deux catégories. Les races rustiques ont vu leur situation en terme de 
diversité s’améliorer après la mise en place du plan d’action national contre la 
tremblante, qui a eu son effet principalement entre 2004 et 2015, en raison de la 
gestion différente que cela à occasionné. En effet, ces races possédant surtout des 
animaux peu résistants à la maladie, les gestionnaires de races ont du élargir les 
origines utilisées afin de maintenir la race. Même si les effectifs globaux n’ont pas 
Ovins lait Ne 2015 Ne 2016 
Basco Béarnaise 96 95 
Corse 206 192 
Lacaune Lait 333 336 
Manech tête noire 82 83 
Manech tête rousse 152 154 
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Tableau n°2: Bilan des effectifs efficaces des races ovines allaitantes pour la 
période 2008 à 2018. 
 
 
réellement augmenté, les origines génétiques se sont diversifiées et ont permis de 
maintenir une situation stable pour ces races.  Ainsi, les taux de consanguinité au 
long terme ont diminué par l’introduction d’animaux non apparentés à ceux 




Les races bouchères quant à elles, montrent de moins bons résultats. Ils 
peuvent s’expliquer par une forte pression de sélection dans ces races, et par une 
moindre prise en compte de l’importance de la variabilité génétique. Les valeurs de 
Ne étant tout de même assez élevées, il n’y a pas de mesure urgente à prendre, 
même si une amélioration au long terme, comme pour les races laitières, serait 
judicieuse (Institut de l’Elevage - IDELE, 2015-2018). 
 
Enfin, les races caprines (Tableau n°3) sont elles aussi concernées par les 
rapports d’évaluation de l’IDELE, afin d’évaluer leurs statuts.  Les dernières données 
datent de 2016, et montrent un niveau relativement satisfaisant avec une bonne 
gestion de la variabilité génétique sur le terrain. La consanguinité proche est bien 
maîtrisée et les races à petits effectifs montrent une bonne dynamique 
démographique. Néanmoins, le point négatif concerne la connaissance des 
généalogies qui diminue au fur et à mesure des années, par une pratique simplifiée 













Petits effectifs 83 100 104 108 
Bouchères 254 257 240 264 
Rustiques 252 259 265 265 
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Tableau n°3: Bilan des effectifs efficaces des races caprines pour les 















2.2.2.  Races bovines 
L’évolution des indicateurs de variabilité génétique chez les races bovines 
montrent des résultats plus nuancés que pour les races de petits ruminants (Tableau 
n°4). En effet, en 2017, les effectifs des races les plus importantes ont diminué 
nettement et l’effet sur la variabilité génétique est plutôt négatif selon les valeurs 
rapportées. L’effet de cette diminution de population aura des répercussions 
également dans les prochaines années si la même tendance continue. En effet, la 
consanguinité étant corrélée à la taille de population, une baisse d’effectif global 
peut entraîner une augmentation de la consanguinité au sein du troupeau, si les 
accouplements se font entre individus fortement apparentés. Heureusement, il 
semble que les races à petits effectifs n’aient pas été touchées par cette baisse 
démographique, et ainsi leur statut en terme de diversité génétique reste assez 
favorable. 
Néanmoins, si l’on regarde les valeurs des Tableaux n°2 et n°4, il apparaît 
que les valeurs d’effectifs efficaces sont bien plus faibles que celles des races 
ovines notamment, avec pourtant des populations bien plus conséquentes :  
- Race bovine laitière Prim’Hostein : taille globale de la population de l’ordre de 
2 500 000 individus, taille efficace : 96. 
Caprins Ne 2015 Ne 2016 
Fossés 85 - 
Lorraine 25 - 
Massif Central 98 - 
Provençale 54 - 
Pyrénées 186 - 
Alpine 185 185 
Angora 73 72 
Poitevine 158 159 
Saanen 138 139 
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- Race ovine laitière Basco-Béarnaise : taille globale de la population : environ 
30 000 individus, taille efficace : 95. 
 
 
L’ère de la génomique semble être assez négative pour la variabilité 
génétique. Même si le nombre de taureaux choisis pour les IA est plus important, ils 
sont utilisés moins longtemps et l’origine de ces taureaux reste assez peu variée. La 
gestion des apparentements pourrait être améliorée (Institut de l’Elevage - IDELE, 
2015-2018, 2018). 
 
2.2.3.  Races porcines 
L’état de la diversité de cette espèce va être évalué en utilisant les indicateurs 
d’hétérozygotie et d’indices de fixation, obtenus à partir de marqueurs microsatellites 
(Tableau n°5). Cinq races locales sont concernées à savoir les races Basque, 





Ne 2008 Ne 2015 Ne 2016 Ne 2018 
Aubrac 443 442 441 446 
Blonde d'Aquitaine 227 261 256 252 
Charolaise 958 715 704 703 
Gasconne 562 288 279 269 
Limousine 740 645 642 638 
Montbéliarde 72 73 75 79 
Normande 80 84 84 87 
Parthenaise 295 292 294 293 
Prim'Holstein 93 96 96 96 
Rouge des Près 299 285 285 287 
Salers 323 386 384 383 
Tableau n°4: Bilan des effectifs efficaces des races bovines principales pour la 












Les valeurs significatives de l’indice de fixation Fis étant positives, cela traduit 
un défaut d’hétérozygotie dans ces populations. D’autre part les valeurs 
d’hétérozygotie attendue sont relativement faibles pour les 5 races étudiées (une 
seule valeur >0.6) et sont en accord avec le premier indicateur. Ainsi, on peut 
supposer des valeurs assez faibles en tailles efficaces de population (Cf 1.3.3) et 
donc un accroissement de la consanguinité.  
Des études menées en 1998 et 2001 (Maignel et al., 1998; Maignel and 
Labroue, 2001), se sont intéressées aux niveaux de variabilité génétique des races 
porcines françaises, à partir des informations généalogiques, et montrent les mêmes 
tendances que celles présentées par Ollivier et al., 2004. Les indicateurs utilisés 
sont les nombres d’ancêtres efficaces et les coefficients de consanguinité et de 
parenté principalement. Sans utiliser la taille efficace de population, ils mettent 
toutefois en évidence des tendances de perte de diversité génétique, 
essentiellement pour les races en sélection. L’utilisation massive de certains mâles 
reproducteurs pour leur potentiel hyperprolifique, est l’une des causes principales de 
cette diminution d’effectif génétique. Néanmoins, des programmes de conservation 
de certaines races locales (Gascon, Basque, Limousin etc.) mis en place à la fin des 
années 1990 ont montré leur efficacité en maintenant les effectifs d’ancêtres 
efficaces à un niveau suffisant. Des bilans réguliers devrait être recommandés afin 
d’évaluer la situation actuelle des races porcines et mesurer notamment l’impact de 
la sélection sur leur diversité. 
Races Nombre d'échantillons d'ADN Hétérozygotie attendue Fis 
Basque 47 0.391 (NS) -0.03 
Créole 44 0.684 0.1 
Gascon 56 0.52 0.1 
Limousin 56 0.47 (NS) 0.02 
Normand 52 0.526 (NS) -0.03 
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2.2.4.  Races équines 
Comme pour l’espèce porcine, les races équines françaises ont été évaluées 
à partir de l’utilisation de marqueurs moléculaires de type microsatellites pour étudier 











Anglo-Arabe 0.73 0.03 Landais 0.75 0.05 
Appaloosa 0.77 0.06 Lusitanien 0.74 0.04 
Arabe-Barbe 0.76 0.03 Merens 0.7 -0.01 
Arabe 0.72 0.08 New Forrest 0.76 0.03 
Ardennais 0.64 0.03 Percheron 0.68 -0.01 




Barbe 0.74 0 Poitevin 0.57 -0.02 
Boulonnais 0.62 0.03 Pottok 0.77 -0.03 




Camargue 0.73 0.07 Przewalsky 0.59 0.05 
Connemara 0.75 0.03 Pur Sang 0.69 -0.01 
Cob 
Normand 
0.72 -0.01 Quarterhorse 0.73 0.01 
Comtois 0.69 0.03 Selle Français 0.74 0.01 
Fjord 0.67 -0.03 Shetland 0.69 0.06 
Friesian 0.43 0 Trait du Nord 0.64 -0.08 




Islandais 0.7 0.03 Poney Welsh 0.76 0.03 
 
Les valeurs rapportées ci-dessus montrent des résultats globalement positifs. 
58% des races ont un taux d’hétérozygotie attendue supérieur à 0.7. De plus, 
concernant les indices de fixation, toutes les races présentent des valeurs négatives 
ou très modérément positives, à l’exception de la Pure Race Espagnole (Fis = 0.11). 
Chez cette dernière, on peut supposer l’existence d’accouplement entre individus 
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très apparentés. Ainsi, cela suggère que le déficit en hétérozygotes dans ces 
populations est faible et que les taux de consanguinité sont également contrôlés. La 
race Friesian (ou Frison), montre un taux d’hétérozygotie de seulement 0.43, mais 
cette valeur peut être expliquée par d’importants goulots d’étranglement dans la 
population, en raison de faibles effectifs. Cela impacte alors la variabilité génétique 
de la race. 
 
2.3.  Causes de la perte de diversité génétique des races 
domestiques 
Les majorité des races domestiques actuellement utilisées dans l’agriculture 
et principalement les races bovines, souffrent d’une baisse de variabilité génétique 
intra-population, qui a notamment des conséquences économiques importantes pour 
les éleveurs (J Sairanen et al., 2009; Leroy, 2014; Derks et al., 2018). Différentes 
causes identifiées par plusieurs auteurs (Rege and Gibson, 2003; FAO (2008) - 
Risque de perte de diversité génétique des animaux d’élevage ; J Sairanen et al., 
2009; Leroy, 2014) tentent d’expliquer les raisons de ce phénomène. 
 
2.2.1.  Sélection et variabilité génétique 
La sélection génétique implique de concentrer des gènes, identifiés comme 
étant à l’origine de caractères économiquement importants en élevage : prolificité, 
quantité de lait produite, composition du lait etc. Ainsi, cette concentration est à 
l’origine d’une diminution de la variabilité génétique des individus dans la mesure où 
l’on diminue le nombre d’allèles possibles pour chaque locus donné. 
2.2.1.1. Etat actuel des rapports de l’Institut de l’élevage 
L’institut de l’élevage (IDELE) a mis au point le programme de recherche 
VARUME depuis 2012, destiné à rapporter l’état de la variabilité génétique des 
espèces de ruminants et équines de France. Le but est de mieux organiser la 
sélection génétique de ces espèces, et d’aider les organismes de sélection et les 
éleveurs dans la gestion de leurs races (OSIRIS et VARUME, IDELE). 
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Si l’on s’intéresse ici à la race bovine Prim’Holstein, c’est pour mieux 
souligner, grâce aux valeurs rapportées dans les rapports de l’IDELE, l’impact que 
peut avoir la sélection intensive d’une race sur sa variabilité génétique. Le nombre 
de femelles nées entre 2011 et 2014 était de 3 337 321, contre 3 522 108 pour la 
période de naissances allant de 2014 à 2017. Cependant, la taille efficace calculée 
selon la méthode de Cervantes (Nec) sur les taux de consanguinité est restée stable 
à 96 entre 2011 et 2017. Cela correspond au nombre d’individus contribuant 
réellement à la diversité génétique de la population. La différence entre cet effectif 
génétique et la taille démographique de la population est majeure et est corrélée à 
l’augmentation de la consanguinité constatée : sur la première période d’étude 
(2011-2014), plus de 7.2% des individus de la populations présentaient un taux de 
consanguinité supérieur à 6.25%, alors que sur la deuxième période (2014-2017), la 
proportion a atteint 10.8% (Institut de l’Elevage - IDELE, 2015-2018). 
Un autre point mis en évidence par l’IDELE concerne la responsabilité de la 
sélection génomique dans l’accélération de l’érosion de la diversité des populations 
bovines laitières hautement sélectionnées. Alors qu’avant 2010 l’évaluation 
génétique d’un mâle reproducteur prenait plusieurs années (car basée sur le 
contrôle des performances de sa descendance), les méthodes d’évaluation des 
caractères d’intérêt directement au niveau génomique mises au point récemment, 
ont nettement accéléré le renouvellement des taureaux utilisés pour les 
inséminations artificielles (IA). Le rythme de reproduction a également augmenté 
avec une réduction des intervalles de génération. Cela pourrait traduire initialement 
une meilleure gestion des accouplements avec une meilleure diversification de 
mâles et donc avec un objectif de réduction de la consanguinité à l’échelle de la 
population. Or, le taux moyen de consanguinité a évolué de 0.73% sur la période 
2004-2014 à 1.26% sur la période 2007-2017. Ce qui n’a pas été suffisamment pris 
en compte dans l’utilisation de ces jeunes mâles, ce sont leurs origines à deux 
générations. Il s’est avéré qu’à la génération de leurs grands-parents, de forts liens 
de parenté étaient présents chez la plupart des candidats à l’IA (Institut de l’Elevage 
- Idele, 2018). Ainsi, la sélection génomique est à l’origine d’une perte de diversité 
génétique accélérée au sein des populations (Daetwyler et al., 2014). 
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2.2.1.2.  Cas de la maladie de la tremblante ovine 
La sélection réalisée dans le passé a eu pour principal objectif d’obtenir des 
animaux hautement productifs mais a également présenté un intérêt concernant la 
santé animale. Lorsqu’à la fin du XXème siècle, les pathologies dues aux prions ont 
sévi, des chercheurs ont observé une sensibilité génétique à ce pathogène, 
notamment dans le cas de la tremblante chez les ovins. La directive dans les 
élevages au cours des années suivantes a donc été d’éradiquer les animaux 
porteurs des allèles critiques « ARQ » et « VRQ ». La tremblante classique était en 
effet susceptible de se développer chez les animaux porteurs de ces allèles mais ils 
étaient plutôt résistants à la tremblante atypique. L’allèle considéré comme 
protecteur était « ARR » (Elsen et al., 1999). Ainsi au fur et à mesure des années, la 
tremblante classique a pu être éliminée. Néanmoins, les animaux actuels 
essentiellement porteurs de l’allèle « ARR », sont désormais relativement plus 
exposés à la tremblante atypique. La baisse de la diversité génétique dans le but 
d’éradiquer une maladie particulière menaçant la santé animale et/ou publique 
présente donc le risque d’induire une susceptibilité accrue à d’autres maladies 
éventuellement non encore connues lors de la mise en place du programme de 
sélection. 
Ainsi, de nombreuses pratiques menacent la diversité génétique des animaux 
de production et ainsi leur capacité à s’adapter à leur environnement et à résister 
aux agents pathogènes. Des pertes économiques non négligeables s’ensuivent pour 
les éleveurs. 
L’étude menée par Rege et Gibson en 2003 (Rege and Gibson, 2003) 






2.2.2.  Dilution génétique par utilisation de ressources génétiques 
exotiques 
La dilution voire la disparition de gènes importants peut avoir lieu lors de 
l’utilisation de ressources génétiques (transfert d’embryons, utilisation de sperme 
congelé etc.) extérieures à la race concernée. En effet, lors de non disponibilité de 
mâle dans un élevage au moment de faire saillir les femelles en chaleur du 
troupeau, l’éleveur est susceptible de faire appel à des centres d’inséminations. Ils 
fournissent des paillettes de sperme congelé de mâles ayant des qualités 
génétiques connues conférant certaines performances de production à sa 
descendance. Ainsi, pour un éleveur bovin laitier d’une race locale, l’utilisation d’un 
mâle d’une race hautement productive comme la Prim’ Holstein permet d’augmenter 
ses chances d’obtenir des femelles produisant une meilleure quantité de lait 
journalière. D’autre part, lorsqu’une race n’est plus considérée comme suffisamment 
productive ou que l’on souhaite élever des individus plus adaptés à certaines 
conditions d’élevage par exemple, on peut la croiser avec des individus d’une autre 
race de la même espèce afin de la remplacer progressivement. C’est ce que l’on 
appelle le croisement d’absorption : la race absorbée disparaît peu à peu pour être 
supplantée par la race absorbante (Verrier et al., 2009).  
Plusieurs exemples se sont produits notamment dans l’espèce bovine. Dans 
les années 1970/1980, le cheptel européen bovin laitier Frison, a subi un croisement 
d’absorption par la lignée américaine Holstein. En effet, les deux races, pourtant 
originaires de la même province Néerlandaise au XIXème siècle, ont évolué 
séparément, et les individus nord-américains ont montré des qualités de production 
laitière supérieures aux individus européens. Les objectifs de rentabilité ont 
nécessité de privilégier la génétique nord-américaine et d’effectuer ce croisement 
(Verrier et al., 2009).  
Un autre exemple, en Afrique, a eu lieu entre les races N’Dama au Mali et les 
races françaises Jersiaise et Montbéliarde, entre les années 1960 et 1980. En effet, 
l’importance de l’élevage dans l’économie locale concernant la production de lait et 
de viande, et sa trop faible productivité à l’époque, a nécessité d’effectuer ces 
croisements pour améliorer génétiquement les races locales. L’efficacité des 
croisements obtenus a été évaluée par des analyses de la croissance des jeunes 
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issus des croisements et par la mesure de la production laitière. Dans ce cas, la race 
locale N’Dama n’a pas été totalement remplacée, dans un but de non dispersion 
génétique, et pour conserver sa bonne adaptabilité au milieu (Tamboura et al., 
1982). Néanmoins, en répétant l’utilisation de semences de races étrangères, le 
patrimoine génétique des descendants ne contient plus exclusivement les gènes 
propres à cette race locale mais ces derniers sont peu à peu dilués au fur et à 
mesure des générations, avec le patrimoine génétique de cette autre race bien plus 
répandue. D’autre part, les races hautement productives comme la Prim’Holstein de 
nos jours, qui ont généralisé l’utilisation de l’insémination artificielle, sont amenées à 
n’utiliser comme mâles reproducteurs uniquement ceux dont les caractéristiques 
génétiques leur procurent une supériorité en terme de performances de production. 
Ainsi, peu à peu, l’ensemble des femelles de tous les élevages de cette race sont 
inséminées avec quelques rares mâles reproducteurs connus ayant prouvé des 
qualités génétiques remarquables. La variabilité génétique au sein de la race s’en 
trouve donc fortement atteinte, et les conséquences en terme de perte d’adaptabilité 
aux changements environnementaux, ou de résistance aux pathogènes par 
exemple, sont visibles au bout de quelques dizaines d’années.  
 
2.2.3.  Changements de systèmes de productions 
Dans certains pays, des changements des systèmes de production des 
espèces domestiques d’élevage peuvent survenir à la suite de modifications des 
demandes du marché ou suite à des décisions politiques. Ce fut le cas à la fin des 
années 1990, au Viêt Nam, avec les races porcines locales (Photographie n°6). Sur 
un total de 25 races porcines élevées dans ce pays, 15 sont identifiées comme 
locales et 10 sont exotiques. Les races exotiques ont été importées dans le but 
d’augmenter les performances de production des races locales. Actuellement, le 
nombre d’animaux issus des croisements est considéré comme largement 





Photographie n°6 : Porc Vietnamien de race locale Lon I. 
 
(Source : Dad-Is FAO [en ligne]. Disponible sur http://www.fao.org/dad-is/browse-by-








Bien que le gouvernement ait reconnu l’importance de préserver la diversité 
génétique des races porcines locales de son pays, des subventions ont été allouées 
aux fermes de sélection qui préparent les animaux des races exotiques et les 
animaux issus des croisements, pour être vendus aux producteurs commerciaux de 
porcs.  Les races porcines Vietnamiennes sont toujours en danger dans la mesure 
où les croisements réalisés ont fortement contribué à l’érosion génétique de ces 
races. Ainsi, les décisions commerciales, les changements d’habitudes des 
consommateurs et les décisions politiques sont à même d’influencer fortement les 
élevages et les systèmes de production et donc de mettre en danger la variabilité 
génétique des races locales, rustiques, qui sont pourtant le reflet d’une certaine 
identité culturelle et régionale (FAO (2008) - Risque de perte de diversité génétique 







2.2.4.  Catastrophes naturelles, épidémies et instabilité politiques 
Les catastrophes naturelles et les troubles géopolitiques ne sont pas à 
négliger en ce qui concerne leur impact sur les populations animales d’élevage. En 
effet, même s’il est difficile de caractériser précisément l’effet sur des races, les 
grands désordres climatiques peuvent entraîner des disparitions conséquentes 
d’animaux (exemple du Tsunami en Thaïlande, 2004), dont les répercussions se 
ressentent notamment à l’échelle des petits élevages des pays en voie de 
développement. En effet, ces troupeaux représentent les seuls moyens de 
subsistance de ces populations, qui n’ont souvent que peu de ressources financières 
pouvant compenser des pertes de grande ampleur. Lors de guerres civiles 
également, les éleveurs locaux peuvent être touchés par des destructions des 
troupeaux, qui peuvent atteindre parfois la disparition totale des races élevées. 
C’est le cas de la guerre en Bosnie qui s’est déroulée au début des années 
1990 et qui a entraîné des destructions drastiques de troupeaux. Il est estimé que 
les bovins ont subi une diminution de leur population de 60%, 75% pour les ovins, 
90% pour les porcins, 68% pour les volailles et 65% pour les chevaux (FAO, 2008). 
Ces chiffres montrent l’ampleur des conséquences que peuvent avoir une guerre 
civile, en dehors des impacts sur les populations humaines. La race bovine Busa 
(Photographie n°7) a été particulièrement touchée lors de ce conflit et l’on estime 
que de nombreux documents généalogiques relatifs à cette race ont été détruits. 
Ainsi, alors que sa population atteignait plus de 80 000 individus en 1991, elle était 










Photographie n°7 : Race bovine Busa (Bosnie). 
 
(Source : Pinterest [en ligne]. Disponible sur 











Par ailleurs, un programme de conservation du cheval Bosnian Mountain 
(Photographie n°8), qui avait été mis en place antérieurement au conflit, s’est trouvé 
fortement perturbé durant le conflit. Bien que des aides aient été mises en place à la 
fin de la guerre, avec notamment « un programme de réhabilitation du secteur de la 
production animale » (FAO (2008) - Risque de perte de diversité génétique des 
animaux d’élevage), les conséquences ont été désastreuses pour les races locales 
qui méritent d’être concernées par des programmes de conservation afin de pouvoir 










Photographie n°8 : Chevaux de race Bosnian Mountain. 
 
(Source : Department of animal and food sciences, Oklahoma State University [en ligne]. 
Disponible sur http://afs.okstate.edu/breeds/horses/bosnian-mountain-horse-1/bosnian-








Enfin, en ce qui concerne les épidémies, les conséquences sur la biodiversité, 
sont là aussi préoccupantes. La Chine pèse lourd dans la filière porcine mondiale 
avec une production de plus de 50 millions de tonnes d’équivalent carcasse, soit 
près de la moitié de la production mondiale. Ils représentent également les premiers 
consommateurs mondiaux de viande de porc (Le porc en Chine - Pleinchamp, 
2018). Ainsi, de nombreuses races sont élevées en Chine, et parmi elles de 
nombreuses races locales, avec une génétique unique, importante à préserver. 
Depuis 2015, le gouvernement ayant mis en place une réorientation de sa politique 
agricole, en souhaitant entre autres moderniser les infrastructures, le nombre de 
petites structures d’élevage a peu à peu diminué au profit de gros élevages de 
plusieurs centaines d’individus (Le porc en Chine - Pleinchamp, 2018). Cette 
tendance à la baisse est toujours d’actualité de nos jours. Ainsi les races locales qui 
persistent, et qui sont compatibles avec les objectifs de rentabilité économiques, se 
retrouvent élevées dans des élevages plus intensifs avec de nombreux individus. 
Depuis 2017, une grande vague de contamination par le virus de la Peste Porcine 
Africaine sévit dans plusieurs pays notamment en Belgique, Chine, Vietnâm, 
Biélorussie, Ukraine, Russie et Moldavie (AFSCA, 2019; Plateforme 
d’épidémiosurveillance en santé animale, 2019). Non dangereuse pour l’être 
humain, cette maladie peut pourtant être transmise facilement par portage sur les 
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personnes au contact avec des animaux contaminés, par transport d’animaux 
porteurs et excréteurs etc. Le moyen le plus drastique d’éradiquer cette épidémie est 
l’abattage des individus malades. Cependant, l’abattage massif et systématique 
parfois des animaux par mesure de biosécurité, s’ajoutant aux décès d’animaux 
malades, implique une nette diminution des effectifs, et avec, une grande perte de 





















Tableau n°7: Objectifs de conservation selon les méthodes choisies : in situ ou 
ex situ/cryoconservation. (D’après Oldenbroek, 2007). 
 
 
CHAPITRE III – GESTION DE LA BIODIVERSITE 
1.  Intérêt des programmes de conservation 
1.1.  Objectifs de conservation 
Des programmes de conservation des populations d’élevage sont mis en 
œuvre de nos jours et depuis une vingtaine d’années environ, pour sauvegarder la 
biodiversité et notamment améliorer la variabilité génétique au sein des populations 
d’intérêt. La conservation peut être réalisée par le biais de la congélation de 
semences d’animaux (cryoconservation), ou bien par des actions menées 





Ce tableau permet de synthétiser les principaux objectifs des méthodes de 
conservation in situ ou ex situ via la cryoconservation du matériel génétique. Elles 
sont complémentaires pour une vision globale de la conservation de la race, à la fois 
dans son environnement naturel et grâce aux techniques de préservation du 
 Méthodes de conservation 
Objectifs In situ Cryoconservation 
Flexibilité des systèmes génétiques 
Assurance contre les changements des conditions de 
production 
Oui Oui 
Résistance aux maladies et catastrophes naturelles Non Oui 
Opportunités de recherche Oui Oui 
Facteurs génétiques 
Capacité génétique d’adaptation de la race Oui Non 
Amélioration des connaissances des caractéristiques raciales Oui Limitée 
Limite du risque de dérive génétique  Oui Oui 
Utilisation durable des zones rurales 
Opportunités pour le développement rural Oui Non 
Maintenance de la diversité des agro-écosystèmes Oui Non 
Conservation de la diversité culturelle rurale Oui Non 
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patrimoine génétique sur le long terme, pour pallier les éventuelles diminutions 
brutales des effectifs de population. Globalement, il faut considérer cinq grands buts 
dans la préservation de la diversité génétique des races d’élevages (FAO, 2013). 
 Economique : maintenir une bonne diversité permet de mieux répondre 
aux objectifs de sélection et de bien s’adapter aux changements 
climatiques, aux modifications des systèmes de production et aux 
changements des demandes du marché.  
 
 Social et culturel : les races domestiques d’élevage reflètent souvent 
l’identité historique des communautés dans lesquelles elles se sont 
développées, et où elles ont pris part intégrante aux habitudes de vie 
et aux traditions de nombreuses sociétés à travers le monde. La perte 
de races locales, par perte de diversité génétique, entraîne la perte 
d’une identité culturelle locale, et plus globalement la perte d’une part 
de l’héritage de l’humanité. 
 
 Agro-environnemental : les races domestiques d’élevage appartiennent 
à de nombreux écosystèmes. Leur action notamment dans les 
systèmes polyculture-élevage est multiple : ils enrichissent les sols en 
matière organique et préservent leur biodiversité ; ils assurent, par 
leurs déjections, la dispersion de graines et entretiennent le 
développement de plantes d’intérêt ; ils peuvent permettre l’élimination 
de plantes adventices, et ainsi contribuer à un bon équilibre végétal 
dans les prairies. Les préserver est primordial, pour maintenir la 
richesse des régions rurales avec notamment la réhabilitation 
actuellement de plusieurs zones rurales, où seules les races adaptées 
au pâturage et aux conditions climatiques particulières peuvent 
survivre. Les zones non cultivables, et mises en valeur par la présence 
d’animaux, sont rendues accessibles à diverses activités (randonnées 
etc), et peuvent ainsi être protégées de différentes manifestations 




 Réduction des risques : la préservation de la variabilité génétique des 
individus par la valorisation de nombreuses combinaisons différentes 
de gènes, est l’assurance d’un futur pour ces espèces, et permet de 
diminuer notamment le risque d’insécurité alimentaire pour les 
générations à venir. 
 
 Recherche : la préservation de toutes ces différentes races permet de 
continuer les recherches biologiques sur leur fonctionnement 
physiologique, et comprendre comment leur patrimoine génétique  leur 
donne par exemple des capacités de résistance à certains parasites ou 
pathogènes. La connaissance de leur métabolisme et de leur 
physiologie peut s’avérer essentielle dans la gestion de plusieurs 
maladies animales mais également, si l’on extrapole, de maladies 
humaines. Plus la diversité raciale est riche, plus la connaissance de 




1.2.  Acteurs nécessaires à la mise en place de plans de 
conservation 
Les Rapports Nationaux rassemblés par la FAO, pour la publication des 
rapports mondiaux sur l’état et la gestion des ressources zoogénétiques, indiquent 
que de nombreux acteurs sont impliqués dans la démarche de conservation d’une 
race donnée (FAO, 2013). Nous les allons les présenter un à un. 
 Gouvernements nationaux : une fois le programme de conservation établi, 
le gouvernement assure la base juridique, afin de respecter les obligations 
d’une part de la législation concernant la protection de la diversité, et 
d’autre part, de la législation relative à la gestion des ressources 
zoogénétiques, à la production de l’élevage et à la sélection. Ils assurent 
également le financement de nombreuses organisations d’exécution des 
mesures de conservation mises en place. Selon le type de pays concerné, 
les rôles des gouvernements peuvent varier dans leur implication dans la 
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conservation de la race choisie. Dans certaines situations, l’état prend part 
déjà à des activités de sélection de certaines races importantes ce qui 
contribue à leur préservation. Dans d’autres cas, des institutions 
gouvernementales s’impliquent dans la préservation des races animales 
d’élevage pour des motifs socio-économiques, culturels ou historiques. 
En France, l’Etat a mis en place suite à la loi sur l’élevage de 1966, la loi 
d’orientation agricole du 5 janvier 2006, permettant de soutenir les actions 
de conservation, les instituts de recherche comme l’INRA entre autres et 
les cryobanques notamment. 
 
 Instituts de recherche : ils peuvent intervenir dans la vente de 
reproducteurs, ou directement dans la préservation de races locales, non 
élevées dans des systèmes intensifs. Néanmoins, leur participation est 
dépendante des financements publics, pas toujours adaptés à leurs 
besoins. En France, l’INRA, l’IDELE, France Agri Mer, l’Ifip etc. sont des 
instituts dont les missions auprès des associations d’éleveurs notamment 
sont fréquentes. Ce sont eux qui à partir de données récoltées sur le 
terrain établissent des bilans sur différents sujets (gestion de la 
reproduction dans certaines races, amélioration de la sélection, gestion de 
la variabilité génétique etc) et permettent l’évolution des techniques 
d’élevages. Leurs recherches participent par exemple à la mise au point 
de méthodes de sauvegarde in situ de la diversité, pour mieux comprendre 
les objectifs de conservation, assurent le développement de nouvelles 
stratégies de reproduction par exemple ou bien encore permettent le 
développement de banques de conservation de ressources biologiques. 
 
 ONG et associations d’éleveurs : elles participent directement à la 
conservation des races locales, par la promotion des valeurs culturelles et 
historiques des races, dans des objectifs éducatifs ou récréatifs. Par 
ailleurs, elles sont compétentes aussi dans la valorisation de produits 
spécifiques issus de ces animaux, recherchés par un certain type de 
consommateurs. Elles peuvent travailler en association avec les instituts 
de recherche, afin d’avoir le soutien scientifique de la connaissance de la 
diversité génétique et pouvoir participer plus activement aux  programmes 
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de conservation. C’est le cas notamment du Conservatoire des 
Ressources Génétiques d’Aquitaine (CREGENE), qui participe à la 
conservation locale de nombreuses races bovines, ovines, aviaires et 
porcines notamment, en lien avec de nombreux instituts de recherche : 
INRA, Idele, France Agri Mer etc. 
 
 Eleveurs : ils sont les acteurs essentiels des programmes de conservation 
notamment in situ. Il est nécessaire qu’ils soient correctement ciblés par 
les programmes de conservation, afin d’adapter au mieux les mesures à 
mettre en place et les compensations financières à proposer. 
 
 Entreprises de sélection : par la cryoconservation du matériel génétique 
des principaux reproducteurs, et en veillant à limiter la consanguinité dans 
les plans de reproduction et de sélection, ils peuvent également participer 
à la préservation d’animaux importants appartenant à des races locales, et 
ainsi à leur conservation. 
 
 
1.3.  Elaboration des programmes de conservation 
La mise en place de ces différentes actions dépend des acteurs impliqués 
(éleveurs, associations d’éleveurs, organismes de financement etc.) et des volontés 
gouvernementales d’inciter ou non ces démarches de conservation. Dans certains 
pays où les recensements des populations animales d’élevages sont limités et dans 
lesquels l’utilité de ces races n’est pas reconnue officiellement, les programmes de 
conservation sont très difficiles à mettre en place, sans soutien national. 
Un des pays ayant mis en place cette stratégie de conservation à l’échelle 
nationale est la Chine. Avec un grand nombre de races locales de nombreuses 
espèces (porcs, volailles etc), l’importance de la conservation des ressources 
zoogénétiques a été prise en compte peu à peu. La croissance majeure de la 
population chinoise depuis une vingtaine d’années implique des capacités à fournir 
suffisamment de nourriture. Ainsi, la préservation des races locales, bien adaptées 
aux conditions d’élevage, est primordiale dans une vision durable de l’agriculture 
locale. Les mesures de conservation passent par l’utilisation de la cryoconservation 
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et la création de banques de ressources biologiques. Ces dernières sont financées 
par l’Etat. Il incite également les petits producteurs à maintenir l’élevage de races à 
petits effectifs afin de les préserver (FAO (2008) - Programmes de conservation).  
De façon générale, dans les différents pays concernés par la préservation de 
races autochtones, l’Etat officialise ces mesures de conservation par l’établissement 
d’un statut juridique strict à chacune des institutions impliquées dans les 
programmes de conservation (FAO (2008) - Programmes de conservation). Les 
instituts de recherche font également le lien entre conservation ex situ (cryobanques 
nationales) et in situ en développant des actions de sensibilisation sur le terrain, à 
différentes échelles. 
 
2.  Méthodes de sauvegarde de la diversité 
2.1.  Ex situ 
La conservation ex situ, définie par la Convention Biologique sur la Diversité 
(CDB, 1992), correspond à la préservation d’une espèce en dehors de son milieu 
naturel. Nous allons détailler ici principalement la conservation ex situ in vitro dans la 
mesure où la conservation ex situ in vivo (dans les parcs zoologiques), se rapproche 
de la conservation in situ. 
La conservation in vitro consiste à préserver du matériel biologique, 
essentiellement des ressources zoogénétiques, dans des conditions particulières de 
stockage, afin de pouvoir les utiliser à un moment donné en gardant la même 
efficacité, pour obtenir des animaux vivants. La technique de conservation utilisée 
est la cryoconservation, et le matériel conservé regroupe des cellules somatiques, 
des gamètes et des embryons (FAO (2008) - Méthodes de conservation). Ces 
méthodes de conservation impliquent généralement la construction de cryobanques 
à l’échelle nationale, permettant le stockage durable du matériel génétique dans des 




2.1.1.  Cryoconservation des gamètes et des embryons 
Les cellules les plus facilement conservées restent les gamètes. Les espèces 
de mammifères d’élevage ont toutes eu recours à la cryoconservation de sperme au 
cours des dernières années, alors que toutes les espèces de volailles ne sont pas 
encore concernées (FAO (2008) - Méthodes de conservation). Le sperme est 
collecté notamment grâce à des méthodes d’électro-éjaculation, puis congelé par 
doses individuelles dans des paillettes. Les mâles prélevés sont en général élevés 
en centres spécialisés et les doses obtenues sont stockées ensuite dans des 
banques génétiques. Les taux de réussite à l’insémination artificielle (IA) avec du 
sperme congelé donnent de bons résultats sur l’ensemble des IA réalisées sur 
chaque espèce dans le monde entier : plus de 60% chez les Ruminants, plus de 
70% chez les Porcins et environs 40% dans l’espèce équine (FAO (2008) - 
Méthodes de conservation). L’utilisation de semence congelée donne la possibilité 
de reconstituer une population même en cas de non disponibilité de mâles à 
proximité. Les semences congelées gardent une fonctionnalité même après 
plusieurs années de congélation ce qui permet de considérer cette technique 
comme fiable dans la préservation des ressources zoogénétiques. 
Dans les espèces aviaires, une différence importante porte sur la 
conservation des gènes présents sur les chromosomes sexuels. Les femelles ont 2 
chromosomes sexuels différents ZW alors que les mâles sont ZZ. Les gènes portés 
par le chromosome W ne peuvent donc pas être conservés et transmis grâce à la 
congélation des gamètes mâles. 
En ce qui concerne les gamètes femelles, certaines espèces de mammifères 
(en majorité chez les ruminants) sont concernées par des méthodes d’obtention 
d’embryons produits in vitro à partir d’ovocytes mûrs (récoltés après abattage) ou 
collectés par ponction folliculaire, après une éventuelle stimulation ovarienne des 
femelles. Les ovocytes peuvent être congelés avant d’être utilisés pour la 
fécondation in vitro mais les processus de cryoconservation sont différents de ceux 
appliqués aux gamètes mâles, en raison de la plus grande fragilité de ces cellules. 
Les espèces aviaires quant à elles, ne sont pas concernées par la conservation des 
ovocytes, en raison de l’absence de succès pour obtenir des poussins à partir 
d’œufs congelés puis décongelés (FAO (2008) - Méthodes de conservation). 
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Enfin, la congélation d’embryons chez les mammifères est elle aussi possible, 
dans le but de les transférer chez des femelles receveuses. Chez la truie, le transfert 
non-chirurgical d’embryons vitrifiés est maintenant possible depuis quelques années, 
alors qu’auparavant le transfert embryonnaire était peu pratiqué en raison du 
sacrifice nécessaire de la femelle donneuse (Martinez Garcia, 2014). Enfin, dans 
l’espèce équine le processus reste encore expérimental. Les taux de gestations 
après transfert embryonnaires restent variables et sont soumis à différents facteurs : 
l’espèce, l’origine génétique, la méthode d’obtention de l’embryon (in vivo ou in 
vitro), le stade de développement de l’embryon au moment de leur congélation (FAO 
(2008) - Méthodes de conservation). 
2.1.2. Cryoconservation des cellules somatiques 
La cryoconservation de cellules somatiques est possible dans la majorité des 
espèces et permet la reproduction d’individus par clonage (transfert de noyaux de 
cellules somatiques dans des ovocytes énucléés). Néanmoins, même si ces 
techniques se développent de plus en plus et notamment aux Etats-Unis et en 
Chine, leur impact sur la préservation des races en voie de disparition est 
négligeable. De plus, il semblerait que l’ADN mitochondrial demeure moins stable et 
ne soit pas transmis lors de l’utilisation de cellules somatiques congelées à la 
différence des embryons (FAO (2008) - Méthodes de conservation). Même si la 
collecte des échantillons à congeler apparaît bien plus simple à réaliser en 
comparaison à la collecte des gamètes ou des embryons, les perspectives de 
l’utilisation de cette technique semblent ne pas supplanter les techniques de 
cryoconservation des cellules reproductrices, dans le but de préserver les races 









Le second rapport de la FAO sur la gestion des ressources zoogénétiques, 
rédigé en 2015, fait état de la situation mondiale de la conservation des espèces 
d’élevage. En 2007, lors de la publication du premier rapport, la FAO avait donné 
des directives pour améliorer les stratégies de conservation globales et préserver les 
races locales dans une vision plus durable de l’agriculture. Cet état des lieux permet 
de montrer quelle a été la réponse des différents pays à ces directives. La 
conservation ex situ semble avoir été plutôt facile à mettre en place au vu des 
nombreux pays où des cryobanques se sont implantées ou sont en cours 
d’implantation. Les pays où ces méthodes de conservation ne sont pas appliquées 
actuellement, restent assez minoritaires, et cela peut s’expliquer par un manque de 
financement à l’échelle nationale par exemple. Cependant, comme le montre le 
Tableau n°8, les programmes ex situ in vitro ont vu leurs proportions augmenter 
depuis 2007, même s’ils ne se traduisent pas nécessairement par la création d’une 
cryobanque nationale. La cryopréservation du matériel biologique peut être réalisée 
ponctuellement au sein de différents projets de conservation et de recherche, menés 
Figure n°4 : Etat du développement de cryobanques nationales dans le 
monde en 2014. 
(Source : FAO 2015)  
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à plus petite échelle, et nécessitant moins d’investissements financiers (Scherf and 
Pilling, 2015). 
 
2.2.  In situ 
2.2.1. Définition  
La conservation in situ consiste à préserver les animaux des races menacées 
d’extinction, en les maintenant dans leurs conditions d’élevage d’origine. Elle entre 
dans la définition de la conservation in vivo au sens large, qui comprend également 
la conservation ex situ in vivo. Cette dernière fait référence au maintien et à la 
gestion d’animaux vivants, mais non élevés dans leurs conditions de vies habituelles 
ou d’origine, comme par exemple les espèces élevées en parcs zoologiques dans le 
but d’être préservées (FAO (2008) - Méthodes de conservation). 
La Convention sur la Diversité Biologique (1992) explique le principe de la 
conservation in situ comme « [respectant, préservant et maintenant] les 
connaissances, innovations et pratiques des communautés autochtones et locales 
qui incarnent des modes de vie traditionnels présentant un intérêt pour la 
conservation et l’utilisation durable de la diversité biologique » (Convention Diversité 
Biologique). On préserve ainsi les patrimoines culturels, à travers la conservation du 
matériel biologique.  
2.2.2.  Contexte d’application et mesures de conservation 
Ce mode de conservation s’appuie sur des plans établis par différents acteurs 
afin de maintenir une race donnée, en améliorant la gestion des individus sur le lieu 
d’élevage. Les programmes de conservation changent selon les espèces, les modes 
d’élevage, les lieux géographiques, les systèmes agricoles etc. De nombreux 
acteurs interviennent pour l’élaboration et la mise en place de ces plans : les instituts 
de recherche IDELE, INRA ; les associations d’éleveurs ; les Cryobanques 
Nationales ; les Parcs Naturels Régionaux etc. L’Organisme des Nations Unies pour 
l’Agriculture et l’Alimentation (FAO) encadre ces plans, en s’appuyant sur les études 
menées par la grande majorité des pays du monde, afin de décider d’actions 
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communes à mener pour un même objectif : le maintien de la diversité biologique 
mondiale. 
Les différentes actions possibles reposent tout d’abord sur des financements 
à l’échelle régionale ou nationale, pour aider les éleveurs à mettre en place un 
certain nombre de mesures de conservation. Ensuite, des intervenants en 
partenariat avec les Cryobanques Nationales par exemple, conseillent les éleveurs 
dans la gestion de la reproduction de leurs troupeaux, afin de diminuer au maximum 
les accouplements d’individus apparentés et de diminuer ainsi les taux de 
consanguinité à plus ou moins long terme. Les centres de gestion des mâles, au 
sein desquels des mâles reproducteurs de différentes espèces sont élevés afin de 
préserver leur potentiel génétique, des listes de reproducteurs peuvent être fournis 
aux associations d’éleveurs afin de proposer des accouplements compatibles pour 
chaque femelle de chaque troupeau, dans le but de préserver la variabilité génétique 
de la race. Des échanges de reproducteurs peuvent également être encouragés 
entre exploitations afin de réaliser le même procédé. Des plans plus précis de 
reproduction peuvent également être proposés sur plusieurs années, en appliquant 
toujours le principe de diminuer l’apparentement entre les reproducteurs, et 
d’améliorer la diversité des individus au sein de la race, en évitant les croisements 
avec des animaux d’autres races, qui contribuent à diluer le patrimoine génétique de 























L’analyse des rapports nationaux fournis à la FAO indique que 82% des pays 
étudiés présentent au moins un programme de conservation in situ pour une espèce 
a minima, sur leur territoire. Cette valeur semble montrer une tendance positive pour 
la mise en place des stratégies de conservation à l’échelle mondiale. Toutefois, la 
carte présentée en Figure n°5, montre l’irrégularité de la répartition du nombre de 
programmes par pays. L’Afrique est l’un des continents les plus contrastés, avec des 
pays comme le Nigeria, le Cameroun ou l’Afrique du Sud qui présentent une 
situation très encourageante (scores entre 2.0 et 3.0) mais avec également d’autres 
pays comme la Mauritanie, la République Démocratique du Congo ou encore 
Madagascar, qui ne présentent aucun ou très peu de programmes de conservation 
(scores inférieurs à 0.5). Néanmoins, des races locales d’intérêt sont élevées là-bas, 
Figure n°5 : Etat de la répartition des programmes de conservation in situ 
dans le monde en 2014. 
(Source : FAO 2015)  
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et mériteraient d’être préservées pour notamment apporter un soutien économique 
aux populations (Scherf and Pilling, 2015).  
La disparité dans la répartition des programmes de conservation in situ dans 
le monde peut s’expliquer par des difficultés à mettre en application les mesures 
proposées. Elles sont réparties en plusieurs catégories et sous-catégories qui sont 
les suivantes (Scherf and Pilling, 2015) :  
1. Augmenter la demande en produits et en services issus des races 
préservées 
o Promouvoir les marchés de niche 
o Mettre en place des actions attractives auprès des touristes 
o Utilisation des races locales dans la gestion des habitats sauvages 
et des paysages 
o Promouvoir les activités associant les races locales au patrimoine 
culturel de la région 
2. Aides financières et soutiens pour les éleveurs 
o Aide pour élever des races considérées comme en danger 
d’extinction 
o Distinctions et récompenses pour les éleveurs 
o Aides à l’amélioration de l’élevage de races à risque 
o Activités de sensibilisation 
3. Programmes d’élevage 
o La reproduction dans un but de conservation 
o La sélection pour améliorer la productivité 
4. Autonomisation des populations et implication de différents acteurs 
l’échelle communautaire 
o Projets communautaires de conservation 
o Mise en place de protocoles associant les aspects biologiques et 
culturels 
D’après le recensement effectué par la FAO, il apparaît tout d’abord que les 
mesures d’aides financières sont majoritairement bien appliquées auprès des 
éleveurs. Les régions où elles sont le moins bien attribuées sont l’Afrique et le 
Proche et Moyen Orient. Cela peut s’expliquer notamment par un manque de 
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volonté politique de soutenir les objectifs de conservation des races locales. Par 
ailleurs, les actions les moins rapportées sont celles visant à promouvoir 
culturellement les races auprès du public. Seule la région de l’Europe et du Caucase 
semble concernée par ces mesures dans la majorité des pays étudiés. Enfin, les 
projets communautaires de conservation sont eux aussi peu mis en place 
généralement, probablement par manque de coordination ou d’implication des 
différents acteurs des programmes de conservation (Scherf and Pilling, 2015).  
 
2.2.4.  Exemples de cas de conservation in situ 
 Mouton Norwegian Feral 
Le mouton Norwegian Feral représente l’une des toutes dernières races 
ovines élevées au temps des Vikings en Norvège. Alors qu’en 1995 il ne restait plus 
que 2000 animaux dans le pays, la confirmation de l’extinction de cette race a été 
prononcée. Néanmoins, quelques éleveurs passionnés se sont regroupés et ont 
créé l’association du mouton Norwegian Feral en juin 1995, dans le but de 
promouvoir auprès d’un public sensibilisé, les produits issus de cette race. L’objectif 
était ainsi de la conserver et d’augmenter sa rentabilité, en modifiant les méthodes 
de production. C’est ainsi que la marque « Feral Sheep » est née, pour qualifier les 
produits répondant bien aux méthodes de production établies par cette association. 
Notamment, une des priorités de la conservation de cette race était de privilégier le 
maintien de méthodes d’élevage traditionnelles, avec des animaux élevés en plein 
air toute l’année, et ayant accès à une bergerie en cas d’intempérie. Ils doivent être 
nourris avec une alimentation bien adaptée à leurs besoins, sans concentrés. La 
viande de ce mouton est par ailleurs très recherchée. En parallèle de la préservation 
de la race et des méthodes de production ancestrales, l’association avait pour autre 
objectif de sauvegarder également l’environnement naturel de cette race à savoir 
notamment les bruyères côtières. L’association animal/paysage singulier est un 
véritable atout touristique. Ainsi, 8 ans après la mise en place des premières 
mesures de conservation sur le terrain, la population de cette race ovine 
norvégienne a dépassé les 20 000 individus. L’efficacité des méthodes de 
conservation in situ est bien visible dans ce cas, avec la préservation d’une race 
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Photographie n°9 : Moutons de race Norwegian Feral. 
 
(Source : FAO [en ligne]. Disponible sur http://www.fao.org/3/a-a1250f.pdf ; consulté le 
13.01.19) 
bien adaptée à une région spécifique (Ouest de la Norvège), et fournissant des 










 Bretonne Pie Noire 
La Bretonne Pie Noire est une race bovine originaire du sud de la Bretagne, 
caractérisée par sa robe pie-noire et sa petite taille. Au début du XXème siècle et au 
sortir de la Première Guerre Mondiale, elle est à la tête des races françaises avec sa 
population d’environ 500 000 individus. Néanmoins, dans les années qui suivent, de 
nouvelles races font leur apparition et empiètent sur son territoire. Après la Seconde 
Guerre Mondiale, ses effectifs chutent avec la modernisation et l’intensification de 
l’agriculture. En effet, la petite taille de cette vache ne correspond plus aux attentes 
des agriculteurs. Ce n’est qu’en 1975 grâce à un enseignant de l’Institut Supérieur 
Agricole de Beauvais (M. Pierre Quéméré), que sa conservation a débuté, grâce à 
une enquête menée auprès des éleveurs. Elle a permis de mieux caractériser la 
race et de localiser les endroits où des troupeaux persistaient. Un programme de 
conservation des ressources génétiques de la race a été mis en place en 1976, en 
collaboration avec l’INRA notamment. Les financements ont été assurés par le 
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Photographie n°10 : Vache de race Bretonne Pie Noire. 
 
(Source : Slow Food [en ligne]. Disponible sur http://www.slow-food-nantes.com/2014/06/la-
bretonne-pie-noire-race-locale-et-sentinelle.html ; consulté le 23.03.19) 
Ministère de l’Agriculture et par le GIE Lait-Viande de Bretagne. Des aides de 
renouvellement en race pure sont distribuées aux éleveurs pour d’éviter les 
croisements. Des plans d’accouplements avec des IA gratuites sont également 
établis dans le but de limiter l’augmentation de la consanguinité dans les 
populations. Les taureaux d’IA sont renouvelés afin d’augmenter le nombre de 
reproducteurs. 
La race Bretonne Pie Noire a trouvé dans les années 1980 de nouveaux 
agriculteurs attirés par sa facilité d’entretien, sa grande capacité d’adaptation à des 
sols difficiles et par la qualité de ses produits. Les effectifs de la race ont alors 
augmenté à partir des années 1990 jusqu’à aujourd’hui. C’est donc une race très 
attachée à l’histoire de la Bretagne qui a gardé toute son authenticité, n’a jamais été 
croisée avec d’autres races, et a pu être sauvegardée grâce un programme de 
conservation mené efficacement. La préservation de cette race locale a permis le 












 Chèvre Pyrénéenne 
Un autre exemple français est la Chèvre de race Pyrénéenne. 
Historiquement, cette chèvre autochtone peuplait toute la zone méditerranéenne 
(jusqu’à l’Atlantique), et était réputée pour sa production de lait et sa qualité. Sa 
population a fortement chuté suite à l’exode rural dans les années 1950/1960, avec 
son retrait des zones de forêts et la compétition existant peu à peu avec des races 
sélectionnées comme l’Alpine et la Saanen. Au début des années 1990, elle fût 
considérée comme quasiment disparue. Le Conservatoire des Races d’Aquitaine et 
le Conservatoire du Patrimoine Biologique Régional de Midi-Pyrénées, ont alors 
débuté des inventaires afin de mettre au point la sauvegarde de cette race 
emblématique de la région. En effet, cette race est adaptée aux conditions 
hivernales rudes, et aux pâtures en estives à la belle saison. De plus, elle présente 
des qualités bouchères (viande de chevreau) et fromagères, caractéristiques de la 
région. Alors que les deux Conservatoires ont débuté des actions de recensement et 
d’amélioration de la gestion des troupeaux dans les années 1990, la création de 
l’Association des éleveurs de la Chèvre de Race Pyrénéenne en 2004, a permis de 
poursuivre plus concrètement les mesures de sauvegarde (Association de la Chèvre 
de race Pyrénéenne). Les actions sont multiples et passent notamment par : 
 La présentation de la robustesse de cet animal et son rôle dans la 
réhabilitation des espaces embroussaillés ; 
 Le développement de filières viande et fromage, peu répandues jusque 
là, mais avec un marché potentiel intéressant au vu de la qualité des 
produits ;  
 La promotion de la race au près du public et des éleveurs ; 
 Le suivi technique des fermes, et des performances afin d’aider les 
éleveurs dans leur gestion quotidienne, et d’améliorer leur 
productivité ; 
 La gestion des accouplements en limitant la consanguinité ; 
 La cryoconservation des ressources biologiques. 
Les mesures prises alors que la race était proche de l’extinction, lui ont 
permis une renaissance. La taille efficace de 186 pour une population totale 
d’environ 2000 individus (données de 2015) traduit une bonne gestion des 
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Photographie n°11 : Chèvre de la race Pyrénéenne. 
 
(Source : CREGENE [en ligne]. Disponible sur http://racesaquitaine.fr/ consulté le 26.03.19) 
accouplements qui limite la consanguinité et préserve la bonne santé générale de 
cette race au sein de l’espèce caprine. Les efforts de conservation sont toujours en 
cours afin de protéger au mieux son patrimoine génétique et sa place dans le 





















Tableau n°8 : Nombre de pays concernés par les programmes de conservation in vivo et in 
vitro en 2007 et 2014. 
 
(Source : FAO 2008-2015)  
2.3.  Evolution des stratégies de conservation depuis 2007 
 
Les deux rapports publiés par la FAO en 2008 et 2015, sur la gestion des 
ressources zoogénétiques, permettent d’effectuer une comparaison entre la situation 
mondiale actuelle et celle d’il y a environ 10 ans. Il apparaît tout d’abord que le 
nombre total de pays recensés était plus faible lors du deuxième rapport que lors du 
premier. Cela peut s’expliquer par une non-disponibilité des informations pour 
certains pays au moment du recueil des rapports nationaux. Néanmoins, nous 
pouvons constater globalement une hausse du nombre de pays concernés par les 
programmes de conservation, et particulièrement les programmes ex situ in vitro. 
Seule la région de l’Europe et du Caucase montre une légère diminution du nombre 
de pays ayant mis en place des programmes de conservation in vivo, in et ex situ. 
Ce constat semble montrer une réponse positive de la majorité des pays aux 
directives énoncées par la FAO à la suite du premier rapport, qui faisait état d’une 
situation préoccupante avec un risque de perte des ressources zoogénétiques 
globales. 
Régions 
Nombre total de pays 
concernés 
Nombre de pays 
concernés par des 
programmes de 
conservation in vivo 
(ex situ et in situ) 
Nombre de pays 
concernés par des 
programmes de 
conservation in vitro 
2007 2014 2007 2014 2007 2014 
Afrique 42 40 18 23 9 12 
Asie 25 20 13 17 12 13 
Sud-Ouest du 
Pacifique 
11 7 2 4 1 1 
Europe et Caucase 39 35 33 29 25 30 
Proche et Moyen 
Orient 
7 7 1 5 0 2 
Amérique du Nord 2 1 2 1 2 1 
Amérique Latine et 
Caraïbes 
22 18 8 14 6 11 





























Ce deuxième chapitre représente la partie expérimentale de cette thèse, sous 
la forme de deux articles scientifiques, écrits suite à un stage réalisé à la FAO au 
cours de l’été 2016. En effet, l’un des départements de cette Organisation des 
Nations Unies est responsable de la gestion des ressources zoogénétiques 
mondiales. Le projet a été mené dans ce département, sous la direction de Grégoire 
Leroy, et avait pour but d’établir l’impact qu’avaient eu les programmes de 
conservation des races d’élevages européennes de petits effectifs, mis en place 20 
ans auparavant, sur leur variabilité génétique. Quatre pays ont répondu à l’appel de 
la FAO pour participer à ce projet, à savoir la France, l’Espagne, l’Autriche et la 
Norvège. Les analyses de variabilité génétique se sont appuyées sur des données 
généalogiques, et le paramètre qui a été principalement utilisé était la taille efficace 
de population. 
Le premier article, coordonné par Grégoire Leroy, et auquel j’ai contribué, 
consiste à mettre en avant l’intérêt du paramètre « taille efficace de population » 
pour connaître l’évolution de la variabilité génétique sur une longue période de 
temps. Il s’intéresse en particulier à l’une des manières de calculer ce paramètre, la 
méthode de Cervantes en utilisant un nombre de générations limité pour éviter 
certains biais. Cette méthode de calcul dite de « Cervantes restreinte », mise au 
point par Grégoire Leroy au cours du projet, a été testée sur des populations réelles 
(partie correspondant à ma contribution personnelle) ainsi que par simulation, pour 
objectiver au mieux son utilisation. 
Le deuxième article est plus directement lié à mon travail de stage, puisqu’il 
fait le point sur l’efficacité de l’ensemble des programmes de conservation mis en 
place pour les 17 races étudiées, en rapportant les valeurs obtenues pour les 
différents paramètres génétiques étudiés. Il met en lien les valeurs de tailles 
efficaces obtenues par calculs avec les différentes mesures mises en place dans le 





CHAPITRE I  
Coancestry rate’s estimate of effective population size for genetic 
variability monitoring  
 
Leroy Gregoire 1, Gicquel Elise1, Boettcher Paul1, Besbes Badi 1, Furre Siri2, 
Fernandez Jesus3, Danchin-Burge Coralie4, Nabeel Alnahhas5, Baumung 
Roswitha1 
1 Food and Agriculture Organization of the United Nations, Animal Production and 
Health Division, Viale delle Terme de Caracalla, 00153, Rome, Italy. 
2 Norsk Hestesenter, Starumsvegen 71, 2850, Lena, Norway 
3 Instituto Nacional de Investigación y Tecnología Agraria y Alimentaria, Crta. de la 
Coruña, km 7,5, 28040, Madrid, Spain. 
4  Institut de l’Elevage, 149 rue de Bercy, 75595 Paris Cedex 12, France 
5  Syndicat des Sélectionneurs Avicoles et Aquacoles Français, Centre INRA Val de 





Corresponding author: Gregoire Leroy, Tel: +39 0657054193 
Email: Gregoire.Leroy@fao.org 
Article soumis au journal « Conservation Genetics Resources » et accepté 




Different methods and formulae have been suggested to estimate effective 
population size based on pedigree data. These methods vary in their sensitivity to 
various sources of bias related to heterogenous pedigree knowledge or pedigree 
structure. We propose here to adapt a pre-existing method estimating coancestry 
rate for the specific purpose of monitoring genetic variability within livestock and 
captive populations. Coancestry rate is computed by averaging coancestries 
between pairs of individuals corrected by their equivalent numbers of generations, 
while restricting pedigree information to a maximum number of generations. 
Simulation demonstrated that restricting the number of generations allows a much 
clearer observation of the impact of recent events on genetic variability. Restricting 
the number of generations for the calculation of coancestry also has less bias related 
to incomplete pedigree, although it may overestimate effective population size due to 
non-independence in family sizes across generations. This strategy was tested on 
the Norwegian Nordland Lyngen horse, the Colblood Trotter horse, the French 
Avranchin sheep, and Bresse chicken, illustrating the applications of the approach 
for the monitoring of genetic variability. 
 







The monitoring of genetic variability is an important component of any process 
for conserving and using genetic resources in a sustainable manner. The 
assessment of changes both in terms of demographics and genetic variability is 
indeed the key to understanding the temporal dynamics of populations, evaluating 
threats and management effectiveness, and detecting drivers of changes (Gibbs 
2000). In livestock, the development of international technical standards and 
protocols for characterization, inventory, and monitoring of trends and associated 
risks is one of the strategic priorities of the Global Plan of Action for Animal Genetic 
Resources (FAO 2007). Therefore, there is a need to develop appropriate metrics to 
measure current trends and loss of genetic variability. These indicators would be 
great tools to support decision making in population management, for example, for 
use in early warning systems.  
In domestic animal species and captive populations, genealogical and 
demographic data remain the main source of information for the monitoring of 
genetic variability despite increasing development of genomic tools (Lacy 2013; 
Leroy et al 2017). When available, following FAO recommendations (FAO 2013), 
national early warning systems have integrated metrics based on pedigree 
information to assess the level of endangerment of a given breed (Berger and 
Fischerleitner 2001; Verrier et al. 2015; Duruz et al. 2017). Effective population size 
(Ne), which is defined as the size of an idealized population that would produce the 
same genetic variation as the population under study (Wright, 1931), is a key 
parameter for that purpose.  
Different methods and formulae have been proposed to estimate Ne (Leroy et 
al. 2013). Among the most frequently used methods is the regression of Identity by 
102 
 
Descent (IBD) coefficients (inbreeding or coancestry) over time or generations, with
IBD 2/1Ne  (Falconer and Mackay 1996). In practice, however, heterogeneous 
pedigree information may result in negative average IBD rates, making this approach 
unfitted in numerous cases (see Leroy et al. 2013, Mokhtari et al. 2014, or Lewis et 
al. 2015 for instance). One of the most recent approaches, developed by Gutierrez et 
al. (2008) and improved by Cervantes et al. (2011), estimates individual IBD rates, 
combining individual IBD coefficients with total equivalent complete generations 
(EqG). This metric measures the pedigree knowledge for a given individual as the 
sum of the proportion of known ancestors over generations (Maignel et al. 1996). 
The advantage of using average coancestry rather than inbreeding as an IBD 
indicator for the estimate of Ne estimate is related to the fact that (i) the former uses 
more information than the latter (n x (n – 1) / 2 coefficients versus n, with n being the 
number of individuals within the reference population) thus improving the precision of 
the estimate, and (ii) contrary to inbreeding, coancestry is not affected by pedigree 
structure. The method of Cervantes et al. (2011), which is adapted to pedigrees with 
overlapping generations, has also been shown to be more robust than other 
approaches considering variations due to bias in pedigree knowledge across time 
and populations (Leroy et al. 2013). Nevertheless, as it considers the whole pedigree 
information, this approach does not compute Ne on a predetermined time scale. 
Also, because EqG is an average of pedigree knowledge over generations and 
ancestral pathways, in some cases pedigree information may be highly detailed for 
one given parental pathway, while being unknown in the other one. This will result in 
an increase in EqG, while in the same time IBD is expected to stay stable. One may 
therefore hypothesize that an increased proportion of unknown pedigree may lead to 
bias in Ne estimation in models based on individual rate of IBD. 
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The goal of this study is to propose an improved genealogical metric of Ne, 
considering a restricted number of generations. This metric was tested on both a 
simulated data set and real data from four breeds, and discussed in relation to 
practical population monitoring. 
 
 
MATERIAL AND METHODS 
Approach considered 
The individual coancestry rate model NeC (Cervantes et al. 2011) proposes to 
approximate coancestry rate ∆Cij between two individuals i and j by using the 
following formula, where Cij is the coancestry coefficient between those two 
individuals, and EqGi and EqGj are their respective equivalent complete generations: 
.
 
Coancestry rates are averaged over individual pairs in a reference population 
(here considering sampling of 10,000 random pairs from the reference population, 
see Leroy et al. 2013). The Ne can then be computed using the formula C 2/1NeC
. 
The restricted individual coancestry rate model for estimating effective 
population size (NeR) considers the same formula with changes in estimating Cij and 
respective EqG. Considering a restriction over G generations, coancestries CijR are 
estimated by calculating the inbreeding coefficient of a hypothetical offspring of 
individuals i and j with the method of VanRaden (1992). EqGiR and EqGjR are 
computed considering the most recent G generations only. 
 
 




The simulation considered a population consisting of 1000 males and 1000 
females over 10 non-overlapping generations (Supplementary File 1). Dams were 
sampled randomly (with replacement) from the 1000 females, and lists of 100 
standard sires and 10 popular sires (sires producing a greater proportion of 
offspring) were sampled from the 1000 females.  
Five different scenarios were considered (Table 1). In scenario a, male 
reproducers were randomly chosen within the sire lists, with popular sires producing 
70% of the offspring. In scenario b, to simulate a selection process involving non-
independence in family size across generations (Hill 1979), selection on a given trait 
was considered, assuming an additive polygenic model (see Supplementary File 1). 
Lists of popular sires and standard sires were determined at each generation by 
selecting the 10 + 100 males with the greatest Estimated Breeding Values (EBVs). 
Scenario c was similar to scenario b, but popular sires produced 50% of the offspring 
to simulate a less intensive selection. In scenario d, the percentage of offspring 
produced by popular sires dropped from 70% (b) to 50% (c) only from generation 6 
onward, to mimic a decrease in selection intensity related to improvement in genetic 
variability management. Scenario e was the same as scenario b, but indicators of 
genetic variability were estimated based on incomplete pedigree knowledge, with 5, 
10% or 20% of sires being considered randomly as unknown. 
Each of the scenarios was simulated 100 times. The EqG, Cij and Ne, were 
estimated for each replicate, considering both the individual coancestry rate model 
and the restricted individual coancestry rate model with G = 2 to 4. . The simulations 
and computations were based on Fortran routines developed mostly based on Pedig 
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(Boichard 2002) modules. The Fortran script used to compute NeR based on 
pedigree file using Pedig format is provided as Supplementary File 2. 
 
Case studies 
Four breeds were used to evaluate the methodology on real data sets: the 
Norwegian Nordland Lyngen horse breed (4360 individuals), the 
Norwegian Coldblood Trotter horse breed (78433 individuals), the French Avranchin 
sheep breed (24895 individuals), and the French Bresse chicken breed (79463 
individuals). The three mammalian breeds are raised by breeders, whereas the 
chicken breed has been managed since 1990 in a breeding centre (Centre de 
Sélection de Béchanne). Reference populations were defined as animals born over 
4-year intervals between 1988 and 2015 for horse and sheep breeds, and as 





When considering scenario a, average Cij increased in a linear manner over 
generations, providing an estimate of Ne based on coancestry regression around 81. 
Similar to Cij, CijR increased until the number of simulated generations (i.e. the EqG) 
exceeded the respective threshold in number of generations for coancestry 
computations (See Figure 1). NeC and NeR metrics were stable over time and were 
very close to the Ne estimated by regression, i.e. 78. 
In scenarios b and c, average Cij increased over time, at different rates, and in 
a nonlinear manner in the first generations (Figure 1). This result could be related to 
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the fact that non-independence in family size across generation brought substantial 
increase in IBD that could not be taken into account during the first generations of 
simulation. Consequently, in scenarios b and c, NeC decreased from 79 and 141, 
respectively, in generation 0 to asymptotic values close to 59 and 94, respectively. 
These estimates have been considered here as the actual values of Ne. As restricted 
CijR were stabilised when the number of simulated generations (i.e. the EqG) 
exceeded the respective generation threshold, NeR estimates also stabilized to 
values higher than actual Ne. The difference was all the more important since the 
generation threshold was low. In scenario b, the differences were relatively limited, 
with NeR ranging from 63 (4 generations considered) to 69 (2 generations 
considered), while these differences appeared higher in scenario c, with NeR ranging 
from 108 (4 generations considered) to 120 (2 generations considered). 
When considering scenario d, with selection changing at generation 6 from 
the configuration described in scenario b to the one described in scenario c, the 
increase in Cij was proportionally reduced, while CijR decreased and then stabilized 
after a number of generations corresponding to their generation threshold (Figure 2). 
As a consequence, NeR reached an equilibrium corresponding to the new selection 
intensity much more quickly than when taking all the generations into account (NeC), 
even though, NeR estimates at generation 10 showed the very same bias already 
illustrated in scenario b.  
As expected, increasing rates of unknown parents reduced the increase in 
pedigree knowledge per generation (see Supplementary Figure 1): at generation 10, 
EqG reached on average 7.6, 5.9, and 3.5 generations for 5, 10, and 20% of 
unknown parents, respectively. Similarly, the increase in coancestry was reduced 
with increasing rate of unknown parents. For 10% and 20% of unknown parents, it 
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actually stabilized after several generations, while EqG continued to increase. 
Therefore, when considering all the pedigree knowledge, the NeC increased (by 
construction) over time, even if actual Ne was supposed to be stable (Figure 3). 
Actually, all the different Ne metrics showed an overestimation of Ne, which was 
particularly inflated when both the percentage of unknown pedigree was high and the 
number of generations included in the computation of Ne was high. With 5% of 
unknown sires the overestimation of Ne was relatively limited when the number of 
generations was restricted; the NeR stabilized at around 78-80 (actual Ne = 59). 
When restricting the number of generations for Ne computation, the difference 
between NeR and actual Ne also stabilized after a few generations. However, when 
considering all the pedigree knowledge (NeC), this bias increased with generations, 
reaching 162 in generation 10 with 20% of unknown sires.  
 
Case studies 
The four breeds illustrate the practical interest of NeR for population 
monitoring (Figure 4a). Both Avranchin and Nordland Lyngen populations showed an 
increase in population size from the 1990s to the 2000s (especially for Avranchin 
breed) and then a decrease over the recent years. Coldblood Trotter showed a 
decrease in population size over the period, while the Bresse chicken showed 
fluctuations in terms of number of registrations. In terms of pedigree knowledge 
(Figure 4b), for the Bresse chicken (maintained as a nucleus flock raised in non-
overlapping generations in a breeding center), the EqG increased by 1 each 
year/generation over the period from 1990 to 2015, reaching 26 in 2015. Among the 
three mammalian breeds, Nordland Lyngen and Coldblood Trotter breeds had more 
complete pedigree information (EqG increasing from 6.7 to 9.3, and from 8.7 to 11, 
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respectively between 1988 and 2015, respectively) compared to Avranchin (EqG 
increasing from 3.3 to 4.8 between 1988 and 2015).  Also, in the horse breeds, the 
pedigree information was almost complete for the fifth and closer generations for all 
periods (see Supplementary figure 2). By contrast, in Avranchin breed, regardless of 
the period considered, the percentage of known parents (i.e. first generation) ranged 
from 67 to 89%.  
 
Compared to the two other breeds, the different Ne metrics showed relatively 
similar trends over time for Coldblood Trotter and Avranchin breeds. In the 
Coldblood Trotter, where no specific effort had been implemented in terms of 
management of genetic variability, the different Ne metrics showed decreasing 
trends, probably reflecting the demographic ones.  In the Avranchin breed, Ne 
metrics showed relatively similar trends over time, with slightly larger values for NeC 
compared to NeR metrics, probably in relation to pedigree information being largely 
unbalanced. 
 
The, Ne metrics showed contrasting results in Nordland Lyngen. The NeC 
showed a worrying situation, being very low, although slightly increasing over time, 
from 24.5 (1988-1991) to 33.7 (2012-2015) (Figure 4c). On the basis of NeC alone, it 
was not possible to conclude if this increase was related to improvement in 
management or to bias related to the metric itself (i.e. unbalanced pedigree from 
generation 6). Indeed, coancestry was stable over the period, while EqG increased. 
The discrepancy between coancestry and EqG, as illustrated in the simulations 
(Figure 3), could explain such an increase. Given that the pedigree information was 
complete up to the fifth generation, it is clear that NeR metric were not biased by an 
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unbalanced pedigree. Trends in NeR metrics, therefore, probably confirm an 
improvement of the genetic management, with Ne reaching values between 121 and 
176 in 2012-2015 according to the number of generations considered. It may 
eventually be hypothesized that the decrease in NeR (G = 2) over the last period is 
related to the demographic decrease occurring at the same time.  
 
The changes in Ne metrics for Bresse breed were particularly informative of 
the management history of the population. Indeed, over the 1990-1996 period, the 
breed was selected without a formal plan for management  of genetic variability, but 
the number of sires and dams used was increasing in this period, explaining the 
overall positive trend in Ne metrics (data not shown). From 1997 on, the population 
was grouped into families of sires and dams, with a breeding scheme keeping at 
least a single male and a single female per sire and dam family, respectively, as 
contributing parents of the next generation (within-family selection). As a 
consequence, once the generation lag was integrated into the different NeR metrics, 
those indicators gave very similar estimates over the 2000-2012 period, reflecting 
the absence of family variance within and across generations. In 2012, a 
supplementary constraint was added in the breeding scheme to minimize inbreeding 
rate at a fixed rate of genetic gain (Chapuis et al. 2016). The corresponding selection 
algorithm used coancestry values to compute mating design, with those values 
largely depending on the number of generations considered (at least for the first 
generations of this scheme). Therefore, it may be hypothesized that the more 
contrasted results in NeR metrics observed after 2012 could be linked to some 
underestimation of Ne for the metrics with limited number of generations considered. 
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These changes in breeding management were not reflected in any case in NeC 




For population monitoring, breed managers require information on how 
external drivers (e.g. demographic changes, implementation of conservation 
measures) impact genetic variability in a determined (and generally recent) time 
scale. The aim of this study was to propose an alternate Ne model based on the 
change in the individual rate of coancestry, considering a restricted number of 
pedigree generations since pedigree knowledge is often unbalanced in the different 
ancestral pathways.  
Considering all the pedigree information available may be a suboptimal 
solution for population monitoring, as the metrics of genetic variability may be 
influenced by the impacts of both ancient and recent events on genetic variability. 
The simulation study undertaken by Gutiérrez et al. (2008) already underlined that as 
approaches based on individual IBD rates estimate a Ne averaged over the 
genealogy of the population, they converge slowly to theoretical Ne in case of 
change in effective population size. This work and other studies (Cervantes et al. 
2011) also underlined that the NeC metric seems to be an adequate method to 
measure Ne in breeds with structured populations and overlapping generations. Our 
simulations also investigated how those estimates can be biased by two other 
phenomena that are common in pedigreed populations, namely the non-





Non-independence in family size across generations is an inherent factor in 
selection, which results from the fact that offspring of reproducers of interest are 
expected to be themselves of interest, as they are likely to inherit alleles giving them 
reproductive advantages (for natural or artificial selection). For example, the sons of 
popular sires have a greater probability to become popular sires than under random 
conditions, which therefore has an impact on genetic variability. The issue is related 
to the fact that such a phenomenon cannot be detected in the earliest generations in 
pedigree. This bias, however, tends to decrease as a larger number of generations is 
considered in the Ne metric.   
 
The second bias is related to the existence of discrepancies in pedigree 
knowledge over ancestral pathways. In theory, variation in pedigree knowledge 
across individuals should not affect the Ne metrics based on individual IBD rates, as 
long as the pedigree knowledge is the same in the different ancestral pathways. 
Discrepancies between equivalent complete generations and IBD coefficients, in 
relation to unbalanced pedigree knowledge across ancestral pathways, are however 
frequently observed in livestock genealogies (Menendez et al. 2016, IDELE 2016). 
Our simulations have shown that a random percentage of unknown sires may result 
in strong overestimation of Ne (Figure 3). Those biases are all the more important 
since pedigree information by generation are incomplete, while Ne metrics based on 
restricted number of generations (NeR) are less affected. In livestock species, such 
unbalanced pedigree knowledge is frequent in breeds with a low percentage of AI 
and large herd or flock sizes. In these situations, the percentage of unknown sires is 
usually greater than the percentage of unknown dams. In the Avranchin breed, when 
considering animals born in the period 1988-2015, a much larger proportion of sires 
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than dams were unknown (25% and 13.5% respectively). A potential solution to 
decrease the proportion of incomplete pedigrees relies on the probabilistic 
assignation of parental contributions for individuals with unknown sires or dams 
(Lacy 2012). However, these solutions require additional information (e.g. lists of 
possible parents for each animal) to infer potential parents, which are not always 
simple to obtain.  
  
The four case studies illustrate quite well these different issues. In the 
Nordland Lyngen horse (and to a lesser extent Bresse chicken), strong founder 
effects, with an effective number of ancestors around seven in the case of Nordland 
Lyngen  breed (Olsen et al. 2010) resulted in a low Ne, when considering the whole 
pedigree information (NeC = 33.7 for 2012-2017). However Ne estimates on a 
restricted number of generations (NeR) provided a much less negative picture of the 
situation of Nordland Lyngen. It can be underlined that in the three mammalian 
breeds, NeR metrics and especially NeR(G=2), probably provide overestimated 
values of Ne, because non-independence in family size across generations are 
imperfectly taken into account. Nevertheless, the increasing difference between NeR 
metrics and NeC in Nordland Lyngen are probably related to improvements in 
genetic management over recent generations. Indeed, substantial progress has 
been made in the last thirty years both in terms of population size and conservation 
measures, either through European financial support or application of a mating plan 
implemented since 1995. However the future of the breed is still not bright since 
registrations have dropped since the 2008-2011 period in relation to the worldwide 
financial crisis. In the case of Bresse chicken, similar trends between NeR metrics 
and NeC were observed, but the comparison between the NeR variants also reflected 
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changes in management practices that were not detected when considering the 
complete pedigree information. In the Avranchin breed, trends in Ne clearly reflected 
the changes in coancestry over time. Given the incomplete pedigree over 
generations, it is expected that metrics of NeR and especially NeC provide 
overestimated values of Ne. The fact that in the first periods (1988-2000) NeR 
estimates were lower when a smaller number of generations was considered, while 
the inverse tendency was observed later, probably indicated a change in the way 
those metrics were affected by the different types of bias present in different stages 
of the population’s history. It is however difficult to quantify the extent of these 
effects.  
 
Our results show that restricting the number of generations in the calculation 
of Ne can be a good option for population monitoring, as it allows (i) the identification 
of recent changes affecting genetic variability, (ii) more precise determination of the 
time scale considered for Ne computation and (iii) reduction in the bias related to 
disequilibrium in pedigree knowledge across ancestral pathways. An important 
limitation of this approach is related to the fact that considering a very limited number 
of generations does not fully account for non-independence of family sizes across 
generations. The choice of the number of generations to be considered should 
depend on different factors (Table 2). For breeds with relatively complete pedigree 
records, the estimation of NeC may be of interest to provide an evaluation of 
changes in genetic variability over a (relatively) long period, while restricted NeR 
estimates should reflect more recent changes. Breed managers may also have to 
decide on the most relevant time scale for monitoring. Knowing the number of 
generations to be monitored, the time scale can be approximated by multiplying the 
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number of generations by the generation interval. This is especially important for 
species with long generation intervals such as horses, which have generation 
intervals close to ten years. In addition, non-independence in family size across 
generations and unbalanced pedigree knowledge may lead to an overestimation of 
the Ne estimate. In the first case, it is difficult to quantify the level of overestimation, 
however, restricting the number of considered generations is expected to increase 
the bias. In the latter case, recent genealogical studies have shown wide ranges in 
amount of pedigree knowledge and unbalanced pedigree, with EqG and percent of 
unknown parents ranging from less than 2 to more than 10 generations, and from 0 
to more than 30% respectively (Leroy et al. 2006; Bartolomé et al. 2011; Leroy et al. 
2013; Santana et al. 2016; Addo et al. 2017; Kumpulainen et al. 2017). From our 
simulations, genealogies with more than 10% of unknown parents are expected to 
provide Ne estimates with substantial overestimations regardless of the metrics 
chosen, and we may, nevertheless, recommend to restrict the number of generations 
considered for Ne estimation in order to limit the extent of bias.  
 
Monitoring changes in Ne over time would allow evaluation of how the genetic 
variability within a livestock breed or a captive population has been impacted by 
recent changes in population size or population management. However this requires 
regular update (yearly or at least every generation) in the provision of metrics to the 
population managers and/or local early warning systems (FAO 2011). Having an 
overview of those changes should allow decision makers to better characterise 
drivers and threats to genetic variability, and also to identify the best measures to be 
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Table 1: Description of simulation scenarios 
 
Scenario CD for EBV 
estimates 




a 0 70  
b 0.4 70  
c 0.4 50  
d 0.4 70 / 50 At generation 6, percentage of offspring produced by 
popular sires dropped from 70% to 50% 
e 0.4 70 Genetic indicators estimated with 5, 10% or 20% of 
sires being considered randomly as unknown. 
CD: coefficient of determination; EBV: Estimated Breeding Value 
 
Table 2: Estimation of impact of issues and bias on effective population size estimate  
 
Issue or bias NeR(G=2) NeR(G=3) NeR(G=4) … NeC 
Detection of recent changes ++++ +++ ++  = 
Non-independence in family size across 
generations 
--- -- -  = 
Unbalanced pedigree knowledge - Limited 
proportion of unknown parents per 
generation 
- - -  -- 
Unbalanced pedigree knowledge - High 
proportion of unknown parents per 
generation 
-- -- --  ---- 
NeR: restricted individual coancestry rate effective population size considering G generations 
NeC: individual coancestry rate effective population size 














Figure 1: Trends in coancestry C and effective population size Ne using various restrictions over 10 generations, based on simulated data considering  no 





Figure 2: Trends in coancestry C and effective population size Ne using various restrictions over 10 
generations, based on simulated data considering a reduction in selection intensity (Scenario d) 





Figure 3: Trends in effective population size Ne using various restrictions over 10 generations, based on simulated data considering various percentage of 





Figure 4: Trends over years in demographic and genetic variability parameters in Nordland Lyngen, 
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Abstract 
 
Conservation of animal genetic resources requires regular monitoring and 
interventions to maintain population size and manage genetic variability. This 
study uses genealogical information to evaluate the impact of conservation measures 
in Europe, using (i) data from the Domestic Animal Diversity Information System 
(DAD-IS) and (ii) a posteriori assessment of the impact of various conservation 
measures on the genetic variability of 17 at-risk breeds with a wide range of 
interventions. Analysis of data from DAD-IS showed that 68% of national breed 
populations reported to receive financial support showed increasing demographic 
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trends, versus 51% for those that did not. The majority of the 17 at-risk breeds have 
increased their numbers of registered animals over the last twenty years, but the 
changes in genetic variability per breed have not always matched the trend in 
population size. These differences in trends observed in the different metrics might 
be explained by the tensions between interventions to maintain genetic variability, 
and development initiatives which lead to intensification of selection. 
Key words: genetic variability, effective population size, endangered breeds, 
conservation, DAD-IS. 
Implications 
Animal genetic resources need to be preserved as part of sustainable 
management of agriculture. This study confirms the positive impact of financial 
support to maintain population size of endangered breeds. In general, conservation 
strategies should include not only the interventions undertaken to manage the 
breeds’ genetic variability, but also measures and incentives to motivate their 
adoption by breeders. Given the diversity of factors impacting genetic variability 
metrics, breeders and stakeholders in breed management should have a proper 
understanding of the various metrics and use several complementary indicators to 




Livestock populations are a key component of modern agriculture. The proper 
management of both their production systems and their genetic diversity is necessary 
to ensure their proper contribution to sustainable food production. Over the last 
decades, livestock genetic diversity has steadily decreased due to a number of 
factors. These factors include intensification of production and the associated decline 
of traditional production systems, leading to a lack of profitability of breeds adapted to 
those traditional systems. Weak management policies might lead to increased 
inbreeding or subsequent crossbreeding and introduction of other breeds (FAO, 
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2015). Demographic and genetic stochasticity have major consequences (decrease 
of population size, reduced adaptedness, inbreeding depression impacting 
reproduction, disease resistance and life span) that may ultimately lead to the 
disappearance of breeds (Leroy et al., 2017). Different conservation measures and 
methods have been implemented, especially in European and North American 
countries, to help maintain or increase the population size of breeds considered to be 
at risk of extinction (FAO, 2015). 
 
Multiple approaches have been proposed to manage genetic variability within 
a population (Caballero et al., 1996; FAO, 2013; Sonesson and Meuwissen, 2000; 
Woolliams, 2007). As general theoretical principles, strategies to maintain genetic 
variation should aim to maximize the number of animals used for breeding. To fulfill 
this objective, recommended actions may be increasing the number of breeding 
males, decreasing the use of related reproducers, prolonging the generation interval 
or balancing the contribution of each individual. Practical conservation measures may 
involve a wide range of actions: incentives (i.e. financial support) for breeders 
keeping animals of endangered breeds; adding value to the breeds’ products (Lauvie 
et al., 2011); establishing facilities that promote the exchange of reproducers (e.g. 
breeding centers, artificial insemination/embryo transfer services); strengthening 
farmers’ associations; providing information to breeders (mating advice or indicators 
related to genetic variability). More formal management measures might be 
establishing of lists of sires to be used or applying more or less systematic and 
constrained mating plans (rotational schemes or advice for optimal contribution of 
reproducers). Financial incentives have been extensively used to support the 
maintenance of breeds at risk of extinction, especially in Europe. For instance, the 
European Union has included support for breed maintenance programs for rural 
development (Agri-environment schemes). The “Subsibreed” project of the European 
Regional Focal Point for Animal Genetic Resources (ERFP, 2014) has documented 
the application of these financial assistance programs. 
There is limited empirical information available on the current effectiveness of 
conservation schemes in livestock (Danchin et al., 2010; Windig et al., 2019), despite 
an abundance of literature on the theoretical approaches to manage genetic 
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variability within a population (Notter, 1999; Woolliams, 2007; Groeneveld et al., 
2010; FAO, 2013). There is a general lack of studies investigating the change of 
genetic variability after implementation of management schemes, whereas reviews of 
the effectiveness of conservation programs as measured by the response in 
demographic population sizes can be found in the literature (ERFP, 2014). 
Genealogical information remains the major source of information for 
monitoring genetic variability within livestock breeds (Leroy et al., 2017) despite the 
increasing availability of genomic tools. Effective population size (Ne), which is 
defined as the size of an idealized population that would produce the same rate of 
change in genetic variation as the population under study, is one of the most widely 
used metrics (Wright, 1931). The value of Ne can be approximated according to 
different approaches as a function of the population parameters (e.g. number of 
reproducers, variance in progeny size, increase in inbreeding, or coancestry) or the 
time scale considered (Leroy et al. 2013, 2019). Inbreeding and genetic drift are 
considered to be two facets of the same process in a finite population (Wang, 2016), 
with inbreeding rate being frequently used as a proxy to monitor changes in genetic 
variability, through corresponding Ne metrics.   
The aim of this study is to make an a posteriori assessment of the impact of 
conservation measures on genetic variability, on a set of livestock breeds from 
different species and countries in Europe, based on demographic and genealogical 
information. The results will be discussed in the light of the effectiveness of the 
conservation measures, as well as the accuracy of genetic variability indicators.   
2. Material and method 
 
  2.1. Effectiveness of financial support, based on Domestic 
Animal Diversity Information System information 
 
Population data were extracted from the Domestic Animal Diversity 
Information System (DAD-IS, http://www.fao.org/dad-is) to assess the general 
effectiveness of financial support on demographic trends. DAD-IS includes 
information on about 15,000 national breed populations (i.e. populations of a given 
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breed within a given country, which will be hereafter referred to as “breeds” for 
simplicity). Population size data (with at least two annual observations during the 
period from 2007 to 2018) were available for 2,601 breeds from Europe and the 
Caucasus region. Yearly population sizes were calculated by averaging minimum 
and maximum population sizes. The year 2007 was chosen as the start because it 
corresponds to the implementation of the current reporting system used for DAD-IS. 
Demographic trend was estimated as a simple linear regression of population size on 
year (regression coefficient).  
We consulted the documentation of the “Subsibreed” project (2014) and 
several national databases to identify breeds receiving financial assistance. This 
process allowed us to identify 1057 such breeds. Among these breeds, 751 were 
found to have at least two populations size estimates in DAD-IS between 2007 and 
2018.  
The 2,601 breeds were assigned to two categories according to whether they 
received financial support (i.e. YES or NO; n1 = 751 and n2 = 1850). The breeds were 
further sub-divided according to the sign of the regression coefficient for population 
trend (i.e + or -). The Chi-square was then used to test for independence between 
the various frequencies in the resulting 2×2 contingency table. 
 
 2.2. Conservation and development measures in European 17 
breeds 
2.2.1. Breeds studied 
 
Data from a subset of 17 breeds from four species and four European 
countries were studied in more detail to evaluate the effectiveness of various 
conservation measures 
- Nine cattle breeds from France (Maraîchine), Spain (Cachena, Caldela, 
Frieiresa, Limia, Vianesa) and Austria (Austrian Brown Cattle, Ennstal Pied 
Cattle, Murboden). 
- Five breeds of small ruminants from France (Avranchin, Cotentin, Roussin de 
la Hague, Poitevine) and Spain (Ovella Galega). 
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- Three equid breeds from France (Baudet du Poitou, Poitevin Mulassier) and 
Norway (Nordland/Lyngen). 
The breeds were selected based on two criteria: (i) the availability of pedigree 
information; and (ii) the past implementation of conservation measures (see below). 
A 20-year time period from 1996 to 2015 was considered for these analyses. Note 
that the 17 breeds were all classified as at-risk, i.e. with a status either critical, 
endangered or vulnerable according to FAO (2013) 
 
2.2.2. Conservation and development measures 
 
Conservation schemes rely upon specific actions implemented by different 
actors, especially breeders themselves, in order to increase the breeds’ genetic 
variability. We investigated the measures implemented in the breeds studied over the 
period based on available literature, which were often technical reports written in the 
language of the country where breeds are kept (Berland et al., 2006; Bonin, 2011; 
Danchin-Burge and Palhiere, 2010; Danchin-Burge et al., 2012; Fischerleitner et al., 
2009; Olsen, 2011; MAPAMA, 2018, Martínez, 2015). Information was also provided 
by the breeding organizations of corresponding breeds through informal exchange. A 
non-exhaustive list of seven categories of measures was considered: (i) Public 
financial subsidies toward breeders and owners either keeping animals, and/or 
participating in specific conservation measures (such as applying mating plans); (ii) 
collective efforts for adding value to the breed (such as the existence of a specific 
product, activity or trademark potentially allowing breeders to increase their incomes); 
(iii) collective management of breeding males (through, for instance, the preparation 
and distribution of a list of sires eligible for reproduction); (iv) establishment of 
breeding centers, i.e. facilities were animals (generally sires) are regrouped to be 
used as reproducers; (v) provision of mating advice to breeders, either on demand or 
in a systematic manner; (vi) provision of genetic diversity indicators to breeders, such 
as coancestry coefficients between their females and sires available for mating; and 
(vii) implementation of a mating plan constraining the choice of reproducers and 
mating among reproducers. For each measure, breeding organizations were asked to 
provide an estimate of the extent of the implementation of the measure within the 
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population (i.e. the percentage of animals, reproducers or breeders covered). The 





Table 1   
Years of implementation of development and conservation’s measures.

























1996  2003 2003 2008 2008  
<50%  20% - 20% 16%  
Cotentin 
Extent % 
1996  2006 2006 2009 2009  
<50%  20% - 20% 7%  
Roussin de la Hague 
Extent % 
1996  2003 2003 2009 2009  
<50%  15% - 15% 36%  
Poitevine 
Extent % 
1996 2013   2009 2016  
55% 15%   75% 75%  
Ovella Galega 
Extent % 
2002 2018 2004 2000 2001 2005 2001 
100% 20% 50% - 100% 100% 100% 
Equids Nordland/Lyngen 
Extent % 
2006  1999  2016 2016  
20%  97%  35% 100%  
Baudet du Poitou 
Extent % 
1996  2001-2011  2012  2001-2011 
1
 
38%  33%  11%  33% 
Poitevin Mulassier 
Extent % 
1996  1998-2011  2012  1998-2011 
1
 





1992  1988  1990 2010  
45%  65%  25% 50%  
Cachena 
Extent % 
1996 2016 1991 1991 1991 2005 1991-2004 
1
 
100% 28% 100% - 100% 100% 100% 
Caldela 
Extent % 
1996 2016 1991 1991 1991 2005 1991-2004 
1
 
100% 33% 100% - 100% 100% 100% 
Frieiresa 
Extent % 
1996 2016 1991 1991 1991 2005 1991-2004 
1
 
100% 17% 100% - 100% 100% 100% 
Limia 
Extent % 
1996 2016 1991 1991 1991 2005 1991-2004 
1
 
100% 35% 100% - 100% 100% 100% 
Vianesa 
Extent % 
1996 2016 1991 1991 1991 2005 1991-2004 
1
 
100% 23% 100% - 100% 100% 100% 
Austrian Brown Cattle 
Extent % 
1995    2000  2000 
90%    90%  90% 
Ennstal Pied Cattle 
Extent % 
1995    2000  2000 
90%    100%  100% 
Murboden 
Extent % 
1995 2014   2000 2016 2000 





 For these Spanish cattle breeds, mating-plans started in 1991 and ended in 2004; from 
2005 onward they were replaced by a more flexible approach based on provision of diversity indicators 
to breeders. Similarly in the two French equid breeds, mating-plan and collective management of 
males were replaced in 2012. 
 
2.3 Pedigree analysis of the 17 breeds 
 
Pedigree analyses were performed for the 17 breeds by using the Pedig 
software and Fortran routines based on Pedig modules (Boichard, 2002). Number of 
registrations (Demog), equivalent complete generations (EqG) as well as various Ne 
metrics were estimated for each breed. The entire study period of 1996–2015 was 
divided into five 4-year intervals. For more information on the choice of metrics used 
see Leroy et al. (2013). 
 
2.3.1. Sex-ratio Ne (Nes) 
 
Compared to raw population census information, this basic metric (Wright, 
1931) considers, for a given reference population, the number of reproducers and 
sex-ratio without taking into account other aspects. With M and F being the numbers 
of sires and dams, respectively, of the reference population, Nes is based on only the 
last generation. 
    Nes =4MF / (M+F)    (1) 
 
2.3.2. Progeny variance Ne (Nev) 
 
This method (Hill, 1979) takes into account the observed variance of progeny 
numbers within and across two generations. In each pathway (mm = sire-sire, mf = 
sire-dam, fm = dam-sire or ff = dam-dam), observed variance (σ2) and covariance (σ) 
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of progeny size are computed considering parents of the reference population and 
their own parents (i.e. the grandparents of the reference population). Nev is then 
computed using equation (2) in which Mr and Fr are the numbers of new male and 
female parents beginning to reproduce each year, averaged over the 10 years before 
the reference year. 
 
   
 
 
     
           
  
  





       
 
     









            (2) 
This indicator considers the variance of progeny number, however it does not 
take into account differences in breeding success among the resulting progeny. 
 
2.3.3. Coancestry rate Ne (Nec) 
 
This metric (Cervantes et al., 2011) estimates the Ne based on the coancestry 
rate over generations, which is approximated by using equation (3) where Cij is the 
coancestry coefficient between individuals i and j, and EqGi and EqGj are their 
respective equivalent complete generations, a measure of pedigree completeness. 
                 
              
    (3) 
       corresponds to the coancestry rate      averaged over individual pairs in a 
reference population (here considering 10,000 random pairs sampling from the 
reference population, see Leroy et al., 2013). The Nec can then be computed using 
equation (4) as follows: 
Nec = 1/2              (4) 
Nec has been shown to be a relatively robust metric compared to the other 
metrics and to not be affected by bias related to population structure (Leroy et al., 
2013). The time scale considered is dependent on the pedigree knowledge (EqG) 
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within the breed, however, disequilibrium in pedigree information across ancestral 
pathways may bias the metrics (Leroy et al., 2019). 
 
2.3.4. Restricted coancestry rate Ne (Ner3 –Ner4) 
 
In order to deal with the issues described above, Leroy et al. 2019 proposed to 
restrict the number of generations considered for C and EqG computations when 
using equations (3) and (4). Such restricted coancestry rate metrics have been 
shown to be more suited to the monitoring of breeds than non-restricted approaches, 
as they reflect more recent changes in the populations. The number of generations to 
be included depends on the time scale considered as the most relevant for 
population management. In this study, estimates of restricted coancestry rate Ne 
were obtained by considering restrictions on three and four generations (Ner3 –Ner4). 
 
To assess the variation of demographic and Ne metrics over time, trend T was 
defined as the linear coefficient of regression r for the number of registrations and the 
five Ne metrics (Nes, Nev, Nec, Ner3, Ner4) over the five time periods, divided by the 
respective metric measured for the first period. T was therefore expressed as a 
percentage (of the first measure for 1996-1999) per year. Pearson correlation 
coefficients R between these trends were estimated for each of the 17 breeds. 
3. Results 
3.1. Demographic trends for DAD-IS data 
 
The 2601 breeds (national breed populations) extracted from DAD-IS 
originated from 30 countries and represented 20 domestic species. National breed 
populations from cattle, chicken, goat, horse, pig, rabbit and sheep accounted for 
92% of the total. A substantial majority (61%) were local breeds, i.e. breeds reported 
by a single country. 751 breeds from 25 countries were reported to have received 
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financial support for in-situ conservation, of which 78% were local breeds. A larger 
proportion showed positive trends in population size (68% versus 51%, P<0.001) 
compared to the national breed populations for which no financial incentives were 
provided. 
The difference remained significant when separating local and transboundary 
breeds (see Table 2). 
 
Table 2 
Proportion of European breeds with positive demographic trends based on DAD-IS data 
 
3.2. Implementation of conservation measures for the 17 breeds 
 
The 17 breeds considered in the detailed analysis on genetic variation had 
been subject to a wide range of conservation measures over the period considered. 
Table 1 provides a simplified overview of those measures. For all 17 populations, at 
least some breeders were eligible to benefit from public subsidies, mostly through 
European agro-environmental payments. However, such payments were not 
necessarily received by all breeders of a given breed. For example, in French horse 
breeds, a large number of owners were actually hobby breeders and were therefore 
not entitled to receive subsidies. In some instances (i.e. Spanish and Austrian 
breeds), subsidies were conditional upon participation in formal mating schemes. The 
existence of collective added value projects was indicated for some breeds, which 
involved in general a minority of farmers within the breeds. In all such cases, these 
initiatives were quite recent developments. For instance, all products from local 
Spanish breeds benefit from a specific label entitled “raza autóctona” since 2013 
(with actual implementation since 2016). The French Poitevine goat and Austrian 
Murboden cattle breeds benefit from premium cheese programs developed in 2013 
 
National breed populations with 
financial support 




N % increasing trend N % increasing trend 
Local breeds 583 70% 1020 52% <0.001 
Transboundary breeds 168 61% 830 51% 0.02 
Total 751 68% 1850 51% <0.001 
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and 2014, respectively. Collective management of breeding males, with or without 
the support of a specific breeding center, was a relatively common measure among 
the breeds studied. In some cases, no independent, permanent breeding centers 
were present, but alternative solutions were applied. For example, in the French 
Maraîchine cattle breed, young bulls are bought by the breeding association and 
raised by a breeder, rather than at an independent center operated by the 
association. Collective management included measures such as the establishment of 
an official list of sires selected according to common breeding goals or genetic 
variability indicators. In the case of Nordland/Lyngen, the balanced use of 
reproducers has for many years been considered an important issue for the breed. 
For instance, restrictions regarding the use of sires were first promoted to breeders in 
the 1990s and were then implemented from 2011 onward, by limiting the number of 
mares per stallion (Olsen, 2011). In all breeds, mating advice was provided to 
breeders in a more or less systematic manner. For instance, in French Maraîchine 
cattle breed, recommendations for mating were provided on a case by case basis 
(Lauvie et al., 2011). From the 2000s onward, several breeding organizations 
implemented measures by providing genetic diversity indicators to breeders. In most 
of these cases, the genealogical coancestries between females of a given herd and 
the available sires were provided. Finally, more systematic mating plans have been 
applied for several breeds, involving for instance either rotational schemes (Spanish 
cattle breeds, French equid breeds) or planned matings to limit the rate of inbreeding 
(Austrian cattle breeds). Breeding organizations frequently reported changes in their 
conservation measures over the years. For instance, in Spanish cattle breeds, the 
rotational schemes originally adopted in 1991 were found to be complex to implement 
due to difficulties in maintaining family groups. Therefore, since 2005 a more flexible 
approach was chosen, with coancestries between males and females being provided 







3.3. Pedigree analysis and trends in effective population size metrics 
 
The pedigree files analyzed also illustrated a diversity of situations, with 
reference populations ranging in size from 71 individuals (Avranchin sheep breed 
during the period 1996-1999) to 22,920 (Murboden cattle breed during the 2012-2015 
period). Regarding pedigree completeness (Supplementary Table S1), EqG ranged 
between 1.4 (Ovella Galega over 1996-1999) and 9.3 (Nordland/Lyngen over 2012-
2015). Given the sparse pedigree knowledge of Ovella Galega, results were not 
provided for this breed for 1996-1999. 
 
Table 3 
Trends T observed in demographic and Ne metrics over time for the 17 breeds: number of registrations 
(Demog), sex-ratio effective population size (Nes), Hill’s effective population size (Nev), Cervantes’ 
effective population size (Nec) and Cervantes “restricted” effective population sizes (Ner3 – Ner4). 
 
 




63.7% 10.8% -0.3% 15.8% 13.0% 9.8% 
 Cotentin 35.7% 5.7% -2.7% -3.8% -4.5% -5.0% 
 Roussin de la Hague 59.8% 8.8% -0.2% -0.2% -0.8% -1.0% 
 Poitevine 3.0% 3.0% 0.1% -0.7% -0.3% -2.0% 
 Ovella Galega 56.2% 19.5% -1.5% 14.9% 9.9% 7.1% 
Equids Nordland/Lyngen -2.5% 1.0% 4.5% 7.7% 8.5% 1.6% 
 Baudet du Poitou 3.4% 2.4% 4.8% 6.5% 10.0% 0.7% 
 Poitevin mulassier 0.7% 2.8% 2.9% 2.4% 1.9% 1.7% 
Cattle Maraîchine 51.0% 22.0% -0.5% 9.7% 5.4% -0.4% 
 Cachena 59.3% 34.6% -1.0% 16.4% 10.0% 2.8% 
 Caldela 36.4% 17.3% -1.4% 11.7% 7.5% 3.5% 
 Frieiresa 41.8% 35.6% -2.9% 5.4% 4.1% 2.9% 
 Limia 109.7% 34.2% -4.0% 5.9% 1.3% -0.1% 
 Vianesa 72.9% 27.3% -1.0% 7.8% 4.6% 1.1% 
 Austrian Brown Cattle 9.9% -3.5% -5.0% -4.0% -4.4% -3.4% 
 Ennstal Pied Cattle  33.7% 0.9% -4.4% -3.3% -4.0% -4.2% 
 Murboden 24.3% -1.1% -4.3% -4.3% -4.8% -4.9% 
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As shown in Figure 1 and Table 3, most of the breeds showed a slight 
increase in their population sizes between 1996 and 2015. There were exceptions, 
particularly with the Baudet du Poitou donkey and Poitevin Mulassier horse, for which 
the numbers of registrations remained almost stable over the period (T = 3.4 and 
0.7% respectively), but started decreasing in 2012-2015. Another exception was the 
Nordland/Lyngen horse (T = -2.5%), which underwent significant decreases in 
registrations from 2008 onward (probably due to strong negative impacts of the 
financial crisis on the equid sector).  
The sex-ratio effective population size Nes ranged from 42.2 (Limia cattle over 
1996-1999) to 3,962.3 (Murboden cattle over 1996-1999). The Nes showed trends 
that were generally similar to the number of registrations (Supplementary Figure S1 
and Table 3), with the significant exception of Austrian cattle breeds, which showed 
either stability (Ennstal Pied Cattle, T = 0.9%) or a slight decrease in Nes (Austrian 
Brown Cattle, T = -3.5%, and Murboden, T = -1.1%). The three horse breeds showed 
slightly increasing trends in Nes over the period, with T between 1 and 2.8% (Table 
3). Estimates of Ne based on variance of progeny size (Nev) (Supplementary Figure 
S2) ranged from 54 (Limia cattle over 2008-2011) to 2054.2 (Murboden cattle over 
1996-1999). When compared to other metrics, Ne based on variance of progeny size 
(Nev) showed contrasting results (Supplementary Figure S2 and Table 3), with 
increasing trends for the three equid breeds (T ranging from 2.9 to 4.8%), but 
negative results in all other breeds except the Poitevine goat (T = 0.1%). Compared 
to other estimates, coancestry and restricted coancestry rate Ne estimates showed 
lower values, ranging from 27 (Nec for Nordland/Lyngen over 1996-1999) to 476.8 
(Ner4 for Murboden cattle over 1996-1999) (See Figure 2, Supplementary Figure S3 
and S4). Considering Ner metrics, positive trends were found for a majority of breeds. 
However, the three Austrian cattle breeds and French Cotentin sheep breed (with T 
between -3.3 and -4.8%) had negative trends (Table 3), while the French Roussin de 
la Hague sheep and Poitevine goat showed stable trends (T between -0.2 and -
0.8%).  
High correlations were found between trends in number of registrations, and 
Nes (R = 0.751, P<0.001), as well as between the coancestry and both of the 
restricted coancestry rate Ne estimates (R = 0.883, P<0.001) (Table 4). Significant 
correlations were also found between trends in Nes and Ner3 (R=0.601, P<0.01), and 
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between trends in Nev and Ner4 (R=0.579, P<0.05) (Table 4). Nevertheless, negative 
correlation coefficients were obtained between trends in Nev and Nes (R= -0.195, NS) 
and between trends in Nev and demography (R= -0.433, NS) (Table 4). 
 
No obvious link between the individual conservation measures undertaken and 
results regarding demographic and Ne values could be observed. Nevertheless, 
some general tendencies appeared among the 17 breeds studied. Most breeds have 
had increases in number of registrations, which were also reflected in the Nes. By 
contrast, the Nev showed negative trends and restricted coancestry rate metrics 
generally showed positive trends. Two groups of breeds appeared to show specific 
tendencies. The first of these groups, the 3 equid breeds, have undergone either 
stabilization or decreases in registrations after 2004-2007 or 2008-2011, but 
nevertheless showed positive trends in Nev, Ner3, Ner4, and Nec. The second group 
comprised the three Austrian cattle breeds and showed a large increase in 
registrations, while all Ne metrics showed either stable or decreasing trends, with 
coancestry and restricted coancestry rate metrics stabilizing after 2004.   
 
Table 4 
Correlation coefficients computed between demographic and Ne trends over time: number of 
registrations (Demog), sex-ratio effective population size (Nes), Hill’s effective population size (Nev), 
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Figure 1. Changes in number of registrations over time for the 17 breeds studied. 
(A) Population with high population size; (B) Population with low population size. 
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Figure 2. Changes in Ner3 over time for the 17 breeds studied. 
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In this study, we aimed to use empirical data to investigate the impacts of 
applying practical conservation measures in the field on the population size and 
genetic variability of endangered livestock breeds. More than two-thirds of breeds 
receiving subsidies in Europe showed positive demographic trends over time, versus 
only about half of the breeds that did not receive such subsidies. This result suggests 
that providing direct financial incentives to support the application of conservation 
measures is effective, regardless of the specific measures applied. 
The information about the 17 breeds studied in detail also implied the 
effectiveness of financial subsidies to maintain population sizes of endangered 
breeds (Figure 1). All these breeds benefited from subsidy schemes and nearly all of 
them have either maintained or increased their population sizes. 
As discussed by Lauvie and Couix (2012), collective projects for value addition 
may also have positive effects on population size, although in the case studies 
considered the implementation of such projects was probably too recent to have had 
any observable impact.  
Some exceptions were observed among species, however. In particular, we 
observed a decrease in the number of registrations of Nordland/Lyngen, Baudet du 
Poitou, and Poitevin mulassier equid breeds during the last 4-8 years, which is in line 
with a general trend for heavy horses and donkeys observed in Norway (Norsk 
Hestesenter, 2017) and France (Heydemann, 2016). This decline was probably 
associated with the financial crisis (Norway) and the closure of the National stud 
farms (France). This result illustrates that financial subsidies may provide limited 
benefits if the general economic context is too adverse.   
The breeds considered in the genealogical analysis study had been chosen 
because they all had implemented conservation measures. However, the 
management programs applied showed substantial heterogeneity, depending on 
species and national conservation policies. For instance, the six Spanish breeds 
benefited from the “raza autóctona” label. On the other hand, some breeds had 
specificities: the French Roussin de la Hague had a breeding center established in 
2003 and farmers were given advice on the best rams for their flock based on the 
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rams average coancestry with the breeder’ ewes. The conservation measures 
featured in Table 1 cannot be considered to be an exhaustive list. Also, as observed 
in this study and previously noted by Lauvie et al. (2011), implementation of 
conservation programs does not differ only by the types of measures applied, but 
also by the rules used to formalize the measures (incentives, contracts, etc.), as well 
as by how strictly breeders comply with the rules. This heterogeneity is illustrated by 
the contrasted extent of implementation reported by breeding organizations. For 
instance, in the Baudet du Poitou breed, only minority of breeders (around 33%) were 
actually following the rotational mating plan, because of the logistical and financial 
difficulties of moving the reproducers from farm to farm (Bonnin, 2011). This non-
compliance led to the replacement of the mating plan. In the Spanish breeds, 
difficulties in adoption also led to the abandonment of a rotational mating plan for a 
more flexible approach (Martínez, 2015), even though the original plan was being 
followed extensively. In other cases, parts of the populations were excluded from 
conservation measures, for instance if not all the animals were pedigree registered or 
if advice and or subsidies were restricted either to members of the breeding 
associations or to professional breeders. 
Because of this heterogeneity in methods, rules and the extent of adoption of 
conservation measures, the trends we observed in population size or Ne metrics 
could not be directly related to any specific conservation measure. In this study, we 
used Ne as an indicator of change in genetic variation, based on signals related to 
variance in progeny size and increase in inbreeding. In a Wright-Fisher idealized 
population, different Ne metrics are expected to yield the same estimate. However, 
actual livestock populations differ from an idealized situation, leading to differences in 
Ne estimation according to metrics used. As indicated previously, the different Ne 
metrics also reflect different factors related to genetic variability and time periods; and 
thus differences in the estimates were expected. For instance, as Nes is based solely 
on the number of male and female reproducers, Nes is usually strongly related to the 
population size itself, except in breeds where extensive use of artificial insemination 
allows the number of sires to be somewhat disconnected from the population size. 
Among livestock species, artificial insemination is most commonly used with cattle 
and the negative trends in Nes observed for the three Austrian cattle breeds could 
therefore be related to an intensification of sire selection. Likewise, these breeds also 
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had the largest negative trends in Nev (between -3.8 and -4.7%) among the 
populations studied. The Nev, which considers in particular the variance in number of 
offspring, reflects a more unbalanced use of reproducers. The major explanatory 
factor to the decreasing trend observed in coancestry and restricted coancestry rate 
metrics over 1996-2003 for these breeds is likely to be the closure of herdbooks in 
2000-2001. Consequently the herdbook only registered animals with known dams, 
which caused reduction of the number of unrelated founders. Animals with unknown 
dams had previously represented 15-30% of yearly registrations in the three breeds 
(data not shown).  For those breeds the conservation measures in place did not 
consider any restriction in the use of reproducers, focusing rather on avoiding 
coancestry (i.e. inbreeding of products) in mating pairs. In the specific case of 
Murboden breed, intensification of selection may be related to wider use of artificial 
insemination over recent years. Surprisingly, most other ruminant breeds also 
showed reduction or stability in Nev, indicating progressively more unbalanced use of 
sires over time and intensified selection. Only the three equid breeds showed 
increasing Nev, which could reflect increased attention on maintaining uniform 
utilization of reproducers (especially for the Nordland Lyngen breed, which is subject 
to measures specifically targeting this issue) combined with less interest and no clear 
motivation for intense directional selection. Genetic improvement would not be 
expected to result in financial gain for those breeds.  
The last set of Ne metrics (Ner3, Ner4, Nec) are supposed to be more global, 
considering the increase in identity by descent within the population, which is 
affected by the number of reproducers, the variance in number of their offspring, as 
well as the relationships among these reproducers. The trends of those three metrics 
were relatively similar, however we will primarily discuss Ner3, as it has been shown 
to be of more interest for monitoring recent changes in genetic variability, because 
this metric focuses on a short and determined period (Leroy et al., 2019). Trends 
were positive for a majority of breeds, suggesting a favorable impact on genetic 
variability, either of conservation measures or of the increase in population size itself, 
although correlations were not significant. Again, Austrian cattle breeds offered 
contrasting results, with negative trends in Ner3, even if Ner3 actually stabilized after 
2004 for all three breeds. Those results could be related to an emphasis toward 
selection relative to conservation of genetic variability. As explained by Lauvie et al. 
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(2011), the relationships among conservation interventions (such as managing 
genetic variability) and development initiatives, aiming at improving the socio-
economic viability of rare breeds (through selection for instance), are frequently 
antagonistic and may thus generate some tension among stakeholders. Efforts are 
thus required to achieve consensus. The relatively high increase in Ner3 achieved by 
Nordland/Lyngen, despite decreasing population size, may suggest that restricting 
the number of offspring per breeding male is an efficient way to maintain genetic 
variability, although it will likely limit genetic improvement compared to applying 
intense sire selection (Danchin et al., 2010). 
Previous studies comparing various Ne metrics in livestock breeds based on 
pedigree data or genomic data found also heterogeneous results in terms of 
correlations among metrics (Leroy et al. 2013; Hall, 2016). In particular, Hall (2016) 
underlined that the relationship among metrics may differ according to species, which 
may relate, for instance, to differences in the number of offspring/use of artificial 
insemination, as noted above. Indirectly, trends in Ne in over time may also be 
impacted, as illustrated by the changes observed following the intensification of 
selection observed in Austrian cattle breeds. 
The monitoring of population trends and associated risks is a key component 
of the Strategy Priority Area 1 of the Global Plan of Action for Animal Genetic 
Resources (FAO, 2007). Those risks relate to both demographic stochasticity (i.e. 
risk related to physical extinction of a breed) and genetic stochasticity (e.g. 
inbreeding depression, fixation of deleterious mutation, loss of adaptive potential), 
with these two factors being interconnected (Leroy et al. 2017). To our knowledge, 
the research conducted by Danchin et al. in 2010 and this study are the only ones 
undertaking an a posteriori assessment of the impact of conservation measures on 
genetic variability of livestock populations, or any animal populations for that matter. 
This study illustrates the heterogeneity among methods for monitoring genetic 
variability and the consequential need to for individuals and organizations managing 
such populations to fully understand the methods and apply them in a manner that is 
consistent with the goals of their breeding programs. The study further highlighted the 
difficulty of linking the implementation of a given conservation measure (such as the 
implementation of a value adding project or a specific mating plan) with specific 
consequences in terms of genetic variability. The study also drew attention to the 
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complexity of this link, as well as the tendency for breeds to be subject to multiple 
conservation methods. The formalization of rules and adoption rate of conservation 
methods also need to be considered, in addition to the further improvement of the 
metrics being used.  
Some previous studies have used simulated data to investigate the merits and 
flaws of different Ne genealogical metrics (Cervantes et al., 2011; Leroy et al., 2013, 
2017). Metrics based on Ner have been shown to be more relevant for population 
monitoring than other measures of Ne. However, they have some limitations because 
they are impacted by bias related to unbalanced pedigree knowledge or non-
independence in family sizes across generations (Leroy et al., 2019). To that extent, 
genomic approaches may eventually provide interesting opportunities. Relative to 
pedigree-based approaches, molecular Ne metrics (e.g. considering linkage 
disequilibrium or runs of homozygosity) are expected to yield estimates of genetic 
variability with greater precision that are not subject to the limitations of genealogical 
estimates. However, there is still substantial work to do with respect to the biological 
mechanisms considered considered in the models for molecular metrics and the 
sample and marker sets used (Hall, 2016; Leroy et al., 2017). Also, genomic data is 
still not available on a regular basis for many breeds, especially those with low 
population sizes. It is therefore expected that genealogical metrics will continue to be 
used for population monitoring for several years at least, and eventually in 
complementarity to genomic ones.  Considering the diversity of signals assessed by 
the genealogical and genomic metrics, further work is needed in standardization and 









This work allowed us to assess the efficacy of the conservation schemes of 
several endangered livestock breeds. Our results confirm the general effectiveness of 
providing financial support to help maintain demographic population size. Analyses of 
genealogical information yielded meaningful and interesting results when sufficient 
generations of pedigree information were known and complete. The Ne is one of the 
most accurate indicators for providing objective trends regarding genetic variability. 
However, given the variability among estimators of Ne and their properties, the use of 
several complementary indicators is recommended to have a more complete picture 
of the population monitored. Although it was not possible to discern a clear 
association between the results of the various metrics and the conservation 
measures applied to the populations, some tendencies were observed, especially for 
demographic changes.  
With regard to the efficiency of conservation measures, it seems essential to 
improve communication with stakeholders, in order to (i) reach a consensus on 
eventual compromise between conservation and development to determine the 
conservation measures to be enacted, and (ii) ensure that breeders are motivated to 
comply with the measures adopted. Regular analyses of conservation plans and 
actions are subsequently needed to evaluate the effectiveness of the plans and 
improve them as necessary, based on both the resulting data and the feedback of 
breeders. The effectiveness of these schemes will depend on both the participation 
of key stakeholders and the collaboration among them. Also, successful conservation 
strategies usually rely on the simultaneous implementation of several complementary 
measures that act on different levels (e.g. management of parental selection and 
addition of value to breed-related products). Genetic variability within individual 
livestock breeds has to be preserved in order to maintain the viability of endangered 
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1. Intérêt des données généalogiques dans l’estimation de la 
variabilité génétique 
 Les deux articles écrits à la suite du projet mené à la FAO, permettent de 
mettre en avant les avantages et limites des méthodes utilisées dans l’évaluation de 
la variabilité génétique des races en danger. Tout d’abord, les données de 
généalogies sont des informations simples à obtenir et à analyser. Elles ne 
nécessitent pas de connaître précisément chaque population, et donnent une vision 
globale de la race sur plusieurs générations. Les paramètres génétiques calculés à 
partir des fichiers de généalogies de chacune des races, apportent de grandes 
informations sur la façon dont la reproduction a été gérée au cours des générations, 
et sur leurs conséquences en terme de variabilité génétique. Nous pouvons suivre 
ainsi l’évolution des taux de consanguinité, du nombre d’individus parents des 
différents reproducteurs, des effectifs génétiques des populations, des intervalles de 
génération, et du nombre de générations connues.  
Les taux de consanguinité moyens sont importants à connaître, et leur 
augmentation significative peut nous alerter sur des mauvaises pratiques de 
reproduction et sur une potentielle menace de perte de diversité génétique pour la 
population considérée. Cependant, ils doivent être mis en relation avec l’évolution de 
la connaissance des généalogies (Institut de l’Elevage - IDELE, 2015-2018). En effet, 
plus le nombre de générations remontées est important, plus le taux de 
consanguinité que l’on va calculer augmentera, nécessairement. Ce qu’il est 
essentiel de noter, ce sont les augmentations des taux moyens de consanguinité non 
corrélés à de meilleures connaissances des généalogies des populations étudiées. 
En revanche, ce paramètre nous donne peu d’informations interprétables sur le 
niveau de variabilité génétique d’une population, et surtout sur l’évolution de cette 
variabilité au cours du temps.  
L’effectif efficace de population est lui bien corrélé à la variabilité génétique. 
Les différentes méthodes de calcul de ce paramètre, apportent des informations 
complémentaires. Néanmoins, l’ensemble des calculs effectués, en simulation (cf. 
premier article) ou sur de réelles populations (cf. premier et deuxième articles), 
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montrent une certaine supériorité de la méthode de calcul de Cervantes. Elle prend 
en compte davantage d’informations en associant le nombre de générations 
équivalentes connues aux coefficients de parentés des individus recensés 
(Cervantes et al., 2011). Ainsi, certains biais sont évités comme le manque de 
connaissance des généalogies, qui améliore la précision du paramètre calculé. 
Néanmoins, nos calculs nous ont amené à essayer d’utiliser la même formule mais 
en restreignant le nombre de générations considérées. En effet, même si une 
estimation précise du niveau de variabilité est liée à une bonne connaissance de la 
généalogie globale de la population étudiée, des manques ou des pertes de données 
dans les générations les plus anciennes nuisent à une bonne interprétation des 
résultats. Lorsque l’on a des ancêtres non connus à une génération donnée, on ne 
peut pas estimer leur implication dans la variabilité génétique de la population. Ainsi, 
la taille efficace risque d’être surestimée par manque de caractérisation des ancêtres 
importants. Cela constitue le biais dû aux goulots d’étranglements dans les 
généalogies. Ces erreurs d’enregistrement ont souvent eu lieu dans les générations 
les plus anciennes, qui ont actuellement moins d’impact sur la variabilité actuelle des 
populations étudiées. Ainsi, en limitant le nombre de générations pris en compte 
dans la formule de calcul du Ne de Cervantes, ce biais devient bien mieux contrôlé. 
C’est ce qui a été montré dans ces deux articles, autant lors de simulations que sur 
des cas réels. De plus, il semble bien adapté lorsque les populations sont dites 
structurées (indice de fixation positif) et quand les générations se chevauchent. En 
revanche, cette méthode de calcul peut être biaisée par le déséquilibre dans les 
connaissances des généalogies, et par l’effet lignée, non pris en compte dans ce 
cas. Cela correspond au fait que les meilleurs mâles reproducteurs vont 
probablement donner naissance à de futurs reproducteurs d’importance eux-aussi, 
par transmission des caractères recherchés dans les objectifs de sélection. Or, étant 
tous issus généralement de la même famille, leur rôle dans l’évolution de la variabilité 




2.  La complémentarité des méthodes d’évaluation de la 
variabilité génétique 
Nous avons pu faire le constat d’une grande perte actuelle de diversité 
génétique dans de nombreuses populations d’élevage, menaçant le devenir de races 
locales à petits effectifs. Leur préservation implique une connaissance précise de 
leurs niveaux de diversité génétique, pour orienter les mesures de conservation à 
mettre en place. Estimer cette diversité doit donc faire intervenir des moyens simples 
donnant des résultats rapides. De nos jours, les données moléculaires permettant 
d’accéder au niveau génomique des individus, sont de plus en plus faciles à utiliser. 
Leur coût s’est nettement réduit et leur utilisation s’est démocratisée (FAO (2008) - 
Marqueurs moléculaires - Outils d’exploration de la diversité génétique ; Yaro et al., 
2017). Ainsi, il est possible de caractériser au niveau des chromosomes, des sources 
de variabilités entre les individus d’une même espèce ou d’une même race, qui 
peuvent expliquer notamment les caractères qui leur sont propres. Ce sont ces 
portions uniques d’ADN qu’il est important de sauvegarder, et qui servent à estimer 
le niveau de diversité des individus d’une population donnée. Néanmoins, les 
données moléculaires donnent une vision à un instant t. Afin d’agir le plus 
efficacement possible, il est pourtant nécessaire de savoir comment et à quel 
moment la variabilité a diminué afin de mettre en place les mesures permettant de 
contrer cette tendance. C’est à ce moment là que les différents niveaux d’analyse 
peuvent se compléter : les valeurs de tailles efficaces de population, obtenues par 
données généalogiques, et les données moléculaires (Ellegren and Galtier, 2016). 
La vision moléculaire instantanée est complétée par les valeurs de Ne obtenues sur 
le long-terme : les niveaux actuels de diversité s’expliquent par des évènements 
passés, ayant impacté la variabilité génétique des populations.  
Afin d’être le plus efficace possible dans le maintien à des niveaux 
acceptables de la diversité génétique des races en danger, les analyses devraient 
être menées régulièrement. En effet, il serait judicieux de suivre l’évolution globale 
des populations concernées, idéalement chaque année ou bien au moins à chaque 
génération. C’est dans ce cadre que l’Institut de l’Elevage a mis en place notamment 
le programme VARUME en 2012, pour les races de ruminants françaises (OSIRIS et 
VARUME). Les limites rencontrées sont notamment le recueil des données auprès 
des éleveurs et la capacité à les orienter rapidement, en fonction des résultats.  
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L’analyse moléculaire du génome se révèle être une aide précieuse, et son 
utilisation croissante traduit son importance. Elle donne une vision très concrète, et 
individuelle de la variabilité au sein d’une race donnée. Elle accompagne la sélection 
génomique afin de permettre la reproduction des meilleurs individus, tout en évitant 
les pratiques de consanguinité et de perte accrue de diversité (FAO (2008) - 
Marqueurs moléculaires - Outils d’exploration de la diversité génétique ; Yaro et al., 
2017). 
 
3.  Préserver les races locales pour améliorer la résistance aux 
pathogènes 
La sauvegarde des races d’élevage locales ou transfrontalières à petits 
effectifs est essentielle pour de nombreuses raisons. Elles constituent un réservoir de 
patrimoine génétique unique. Cette diversité génétique qui leur est propre leur 
confère une capacité d’adaptation nécessaire pour affronter notamment les 
conséquences du changement climatique, qui deviennent de plus en plus visibles 
chaque année. Elles représentent aussi une source d’économie non négligeable 
notamment pour les éleveurs les plus modestes, en étant capable de répondre aux 
différentes demandes du marché et des consommateurs. Les animaux d’élevage 
assurent un lien social et culturel. Dans les pays en voie de développement, ils sont 
le lien entre les différentes communautés et représentent parfois le seul moyen de 
subsistance de ceux qui les élèvent. Dans les pays développés, ils sont associés 
parfois à des activités de loisirs. Par ailleurs, élever ces animaux dans leurs milieux 
d’origines, où ils sont le plus adaptés, permet d’entretenir les paysages 
caractéristiques d’une région et de maintenir une attirance touristique. Enfin, 
menacer la diversité génétique de ces animaux signifie menacer les agro-
écosystèmes dans lesquels ils évoluent. Ils sont partie prenante de ces ensembles 
de vie, et leur place est primordiale pour maintenir des systèmes de production 
pérennes pour une gestion durable de l’agriculture (Secondary Guidelines for 
Development of National Farm Animal Genetic Resources Management Plans - 
Management of small populations at risk). 
Ces animaux aux patrimoines génétiques si particuliers possèdent un autre 
avantage : un potentiel de résistance aux pathogènes présents dans leur 
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environnement d’origine. En effet, le principe de la sélection naturelle implique que 
les animaux les plus résistants au sein d’une espèce survivent. Cette robustesse se 
transmet de génération en génération et peut se caractériser par la présence 
d’allèles en des loci particuliers du génome et conférant par exemple, une moindre 
sensibilité à certains agents pathogènes comme des parasites. Les animaux sont 
alors résistants ou tolérants à ces pathologies et assurent leur survie et celle de leur 
descendance (Scherf and Pilling, 2015). Ces résistances ont été étudiées dans de 
nombreux travaux, et rapportées dans le second rapport de la FAO de 2015 sur la 
gestion des ressources zoogénétiques.  
Nous pouvons citer quelques exemples, en commençant par la résistance à la 
tuberculose dans l’espèce bovine. La France est considérée comme officiellement 
indemne de tuberculose à l’échelle nationale depuis 2001, mais l’émergence de 
nouveaux foyers isolés survient pourtant chaque année (La tuberculose bovine | 
Anses). Cette zoonose aux coûts économiques importants pour les éleveurs est 
rapidement transmise des individus infectés aux individus sains, et difficile à 
éradiquer. Les pays non indemnes actuellement sont souvent des pays en voie de 
développement avec des économies émergentes. Ameni et al. en 2007 et 
Vordermeier et al. en 2012 se sont intéressés au cas des résistances observées en 
Ethiopie entre les zébus, race autochtone, et les individus de la race Holstein-
Friesian, importée pour sa qualité de production laitière. La sensibilité au bacille de la 
tuberculose a été étudiée après transmission naturelle ou infection expérimentale. Ils 
ont mis en évidence des signes cliniques plus frustres et une morbidité moindre chez 
les zébus en comparaison aux individus Holstein-Friesian. Cette résistance 
impliquerait plutôt l’immunité innée et serait donc présente essentiellement chez les 
individus originaires de cette région. L’effet race et l’influence de l’environnement sur 
le patrimoine génétique sont ici bien impliqués dans l’origine de cette différence de 
sensibilité à la maladie. 
Un autre exemple concerne la sensibilité à une espèce de tique Rhipicephalus 
microplus chez les bovins. Molento et al. en 2013 ont étudié la différence du nombre 
de tiques présentes naturellement sur les individus de races natives du Brésil à 
savoir Brangus, Braford et Nellore en comparaison à la race Charolaise. Le but de 
l’étude était notamment d’étudier une potentielle résistance de certains individus 
avec pour objectif, une diminution de l’usage des anti-parasitaires, et ainsi éviter la 
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survenue chez les parasites de résistances à ces molécules. Sur deux fermes 
indépendantes, avec des troupeaux intégrant différentes races de 306 et 204 
individus respectivement, ils ont pu mettre en évidence une infestation 
significativement plus importante pour la race Charolaise. La période d’étude s’étalait 
d’Avril à Septembre et le nombre de tiques moyen compté sur les individus Charolais 
était de 28.3 tiques par animal, alors qu’il variait de 6.2 à 8.6 en moyenne pour les 
animaux des races Brangus, Braford et Nellore. L’étude menée en 2014 par un 
chercheur de l’Université de Pretoria et son équipe, (Marufu et al., 2014) s’est 
intéressée au type de réponse immunitaire impliquée entre deux races d’Afrique du 
Sud, la race Nguni et la race Bonsmara. Après infestation naturelle par des tiques R. 
microplus, le nombre de parasites par animal a été compté et des biopsies cutanées 
ont été prélevées afin d’être analysées par histologie. Douze individus de chaque 
race ont été étudiés et la race Nguni a montré une infestation bien moindre que la 
race Bonsmara. De plus, les biopsies des individus Bonsmara les plus infestés ont 
révélé une proportion plus importante de neutrophiles et d’éosinophiles en 
comparaison aux individus Nguni infestés. Par ailleurs, une réponse de cellules 
mononucléaires est également corrélée à l’infestation par les tiques, chez les 
animaux de race Bonsmara uniquement. Ainsi, la réponse immunitaire est plus forte 
chez les individus les plus infestés, et le type de cellules immunitaires impliquées 
n’est pas le même. La réponse neutrophilique et éosinophilique majeure dans la race 
Bonsmara entraîne une réaction cutanée locale supérieure, avec davantage de 
nécrose cellulaire, d’hyperplasie des cellules basales épidermiques et d’acantholyse. 
Ces lésions sont beaucoup moins sévères pour les individus Nguni. Ainsi, ces 
individus semblent bien plus tolérants à ces parasites, probablement dû à une 
pression de sélection plus forte s’étant exercée sur cette race depuis son origine et à 
une meilleure réponse génétique adaptative en comparaison à la race Bonsmara. 
Cette tolérance se traduit notamment par une réponse immunitaire moins sévère. 
Les recherches portant sur d’autres résistances à des agents pathogènes 
particuliers sont nombreuses, et concernent toutes les espèces d’élevage : ovins, 
porcin, bovins, volailles. La préservation de races résistantes ou tolérantes à 
différentes pathologies impliquent des coûts économiques moindres pour les 
éleveurs, par une diminution de la morbidité et de la mortalité dans les troupeaux, et 
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par une diminution de l’usage de spécialités médicales préventives ou curatives, 
permettant de gérer ces pathologies.  
 
4.  Quel avenir pour les programmes de conservation ? 
La FAO dresse des bilans réguliers de la situation de l’agriculture mondiale, 
pour guider les pays vers une gestion plus durable de leurs ressources, tant 
végétales qu’animales. Le premier rapport, établi en 2008, faisait le constat que de 
nombreux facteurs de risques menaçaient les ressources zoogénétiques mondiales, 
et donnait des directives pour mettre en place des programmes de conservation 
nationaux, in situ et ex situ, afin de préserver au mieux les races les plus vulnérables 
(FAO, 2008). 
Nous avons pu constater à l’issue du projet de recherche mené à la FAO sous 
la direction de Grégoire Leroy, et avec le second rapport de la FAO publié en 2015, 
que la situation mondiale a évolué, avec des aspects positifs et d’autres points 
restants à améliorer. Le nombre total de programmes de conservation a augmenté, 
tant ex situ que in situ. En comparant les 17 races européennes que nous avons 
étudiées précisément, à environ 3 000 autres races référencées par le site DAD-IS 
de la FAO (DAD-IS), nous avons pu mettre en évidence l’importance des aides 
financières, dans l’augmentation des tailles globales de population. Deux tiers des 
races concernées par ces soutiens financiers ont vu leurs effectifs augmenter 
significativement au fur et à mesure des années, alors que cette proportion atteint 
seulement 50% pour les races non soutenues. Les races de notre étude ont toutes 
augmenté leurs effectifs sur les 20 années d’analyse, hormis la race équine 
Norvégienne, pour laquelle le contexte de crise économique a été délétère. 
En ce qui concerne le statut de risque des différentes races, le constat actuel 
est que le nombre de races au statut inconnu a augmenté depuis environ 10 ans. 
Dans la mesure où il y a moins de races dites « non en danger d’extinction » 
actuellement, cela peut laisser supposer que les races au statut inconnu ont pu 
basculer vers les catégories « vulnérables » ou « à risque ». Il semble que les races 
locales soient les plus touchées par cette accélération de vulnérabilité. Cependant, 
au vu de leur gestion souvent restreinte à un faible nombre d’acteurs, leur situation 
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est considérée comme prioritaire (Boettcher et al., 2010) et ce sont elles qui ont vu 
naître le plus de programmes de conservation depuis une dizaine d’années, en 
comparaison aux races transfrontalières notamment. Cela peut s’expliquer par la 
difficulté de mettre en place une gestion collective des mesures de conservation au-
delà des frontières. 
L’analyse des différentes valeurs de Ne a montré globalement des tendances 
positives, principalement Nes, Nec, Ner3 et Ner4. Nes étant bien corrélé à la taille de 
population (R² = 0.751, P<0.001), son évolution positive a probablement les mêmes 
origines que pour l’évolution démographique. Par ailleurs, les 3 autres paramètres 
(Nec, Ner3 et Ner4) (qui ont montré leur intérêt dans l’article n°1 par rapport aux autres 
formules de Ne) même s’ils ne sont pas corrélés à la tendance démographique, 
montrent sur la majorité des races une bonne évolution au cours des 20 années 
d’études. Cela laisse supposer une amélioration du niveau de variabilité génétique 
des 17 races étudiées. En effet, les actions de conservation in situ ont bien été 
appliquées pour l’ensemble de ces races, au cours des 20 dernières années, avec 
notamment des démarches de valorisation des produits issus de ces races, via des 
labellisations, et une meilleure visibilité auprès du public. Néanmoins, nos résultats 
ne nous ont pas permis d’attribuer particulièrement une augmentation de taille 
efficace de population avec la mise en place d’une mesure de conservation 
particulière. Il est donc difficile de savoir quelles sont les mesures les plus efficaces 
dans le gain de diversité génétique. Cependant, ces résultats sont encourageants 
pour la situation européenne, et méritent d’être poursuivis pour maintenir cette 
amélioration. 
 
D’autre part, certains pays essaient de respecter les directives de la FAO en 
mettant en place de nouveaux outils de gestion de la variabilité génétique, pour 
assurer une activité d’élevage durable tout en restant performante économiquement. 
C’est le cas de la Suisse, qui a publié en 2017 une étude portant sur une plateforme 
informatique destinée à connaître au mieux le statut de diversité des races locales, 
permettant ainsi d’aider les éleveurs dans leur gestion. Duruz et al., 2017 ont donc 
établi un système d’information géographique informatique (WebGIS) appelé 
GENMON prenant en compte essentiellement des données généalogiques et 
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environnementales, afin d’établir au mieux la situation des races concernées. Toutes 
les catégories de données ont une composante géographique, leur permettant de 
fournir les résultats sous forme de cartes. Les données sont obtenues principalement 
par les associations d’éleveurs et par les municipalités. Chaque race obtient un 
indice global qui est constitué d’informations généalogiques (taille efficace de 
population, coefficients de consanguinité, fichiers de généalogies etc.), 
d’informations démographiques et géographiques. Il est possible de préciser 
également si la race globale ou des individus sont concernés par la 
cryoconservation, et s’il y a eu des phénomènes de croisements génétiques avec 
d’autres races. Des données sur le contexte socio-économique et environnemental 
des élevages sont récoltées pour caractériser l’ensemble des facteurs pouvant agir 
sur l’élevage. Les indices sont obtenus selon les différentes catégories de données 
récoltées (généalogiques, démographiques etc.) et permettent de comparer des 
races entre elles et d’établir un niveau de risque concernant la perte de variabilité 
génétique de ces populations. La plateforme fournit également des cartes de 
distribution des taux de consanguinité par exemple, dans les différents troupeaux de 
la région. Ainsi, nous sommes face à un outil visuel qui permet de récolter des 
informations facilement pour statuer régulièrement de la situation de ces races. Il 
n’est utilisé à présent qu’en Suisse, mais pourrait se démocratiser plus largement. 
Cet outil est bien conforme aux directives visant à améliorer la gestion des 
ressources zoogénétiques. 
Enfin, une autre question se pose, celle de la sélection génétique et des 
bénéfices qu’elle représente dans l’élevage de nos jours. Depuis de nombreuses 
années, les objectifs de sélection se sont imposés dans la gestion de l’élevage afin 
d’optimiser la production avec des individus correspondant bien aux critères 
recherchés : production laitière, conformation bouchère, production de laine etc. 
Néanmoins, comme nous avons pu le voir en première partie, la sélection a contribué 
à une perte conséquente de diversité génétique. Alors, comment concilier progrès 
économique des élevages et amélioration de la variabilité génétique intra-
populations ? Actuellement, des outils informatiques sont à disposition des éleveurs 
et des sélectionneurs, pour permettre d’associer les deux objectifs. L’étude menée 
par Wellmann en 2019 propose une solution envisageable. Un logiciel informatique 
appelé optiSel, prend en compte les informations de marqueurs moléculaires et des 
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données généalogiques pour chacun des individus sélectionnés, afin de proposer 
des plans de reproduction adaptés aux programmes d’élevage et à la conservation 
du patrimoine génétique de la race, avec notamment des matrices de parenté. 
L’éleveur connaît, pour chaque individu reproducteur, la contribution optimale qu’il 
doit avoir pour la future génération. Ainsi, même si nous avons vu que la sélection 
génomique actuellement peut être discutée en raison de son impact sur la variabilité 
génétique de certaines populations, des solutions peuvent être proposées pour 
prendre en compte des objectifs de conservation tout en maintenant des élevages 
productifs. Toutefois, les élevages productifs ne doivent pas être synonymes 
d’élevages intensifs à hauts niveaux d’intrants extérieurs qui, comme on a pu le 




















La diversité génétique des espèces animales qui nous entoure a été décrite 
précisément depuis plusieurs années et continue d’intéresser les chercheurs tant sa 
richesse est grande. Elle est à l’origine d’une grande capacité d’adaptation des 
animaux domestiques que nous élevons, capacité qui n’a peut-être pas été mesurée 
à sa juste valeur il y a quelques années. En effet, l’augmentation de productivité qui 
s’accélère davantage d’année en année, a contribué à une disparition de races 
locales bien adaptées à leurs environnements d’origine, au profit d’autres, parfois 
importées pour leurs qualités de rentabilité économique. Or, actuellement, nous 
faisons le constat que ces systèmes d’élevage ne sont pas ceux qui permettront de 
maintenir une agriculture durable pour les années à venir. Ils sont à l’origine d’une 
perte de diversité génétique des individus par accumulation de tares génétiques, et 
menacent également les écosystèmes environnants par différentes sources de 
pollution. Les races à petits effectifs, négligées il y a quelques années, nécessitent 
alors d’être valorisées, pour apporter des solutions pérennes aux éleveurs, plus 
respectueuses des individus et de l’environnement. 
La biodiversité est au cœur de nos vies et de nos activités, et sa préservation 
dépend de nos actions. Elle se décline en plusieurs échelles qui ont toutes leur 
importance, et qui sont pour la majorité liées à nos modes de vie. Nous disposons de 
la diversité qui nous entoure, nous l’utilisons pour travailler, pour nous nourrir etc., et 
parfois nos actions la menacent. Nous sommes ainsi seuls responsables de sa 
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Valeurs des tailles efficaces de population (Nec) des races de ruminants françaises 2015-2018 
(D’après IDELE – Rapports VARUME 2015-2018) 
  Bilan 2015 Bilan 2016 
Espèce Race Période de 
naissances 
Taille de la 
population 
Nec Période de 
naissances 
Taille de la 
population 
Nec 
Caprine        
 Fossés 2011-2014 908 85 - - - 
 Lorraine 2011-2014 324 25 - - - 
 Massif Central 2011-2014 774 98 - - - 
 Provençale 2011-2014 985 54 - - - 
 Pyrénées 2011-2014 1718 186 - - - 
 Alpine 2011-2014 288456 185 2012-2015 300443 185 
 Angora 2011-2014 1071 73 2012-2015 1187 72 
 Poitevine 2011-2014 3418 158 2012-2015 3564 159 
 Saanen 2011-2014 210728 138 2012-2015 214803 139 
Ovine lait         
 Basco Béarnaise 2011-2014 28953 96 2012-2015 28339 95 
 Corse 2011-2014 16617 206 2012-2015 16777 192 
 Lacaune Lait 2011-2014 678767 333 2012-2015 674246 336 
 Manech tête noire 2011-2014 11625 82 2012-2015 12065 83 
 Manech tête rousse 2011-2014 97786 152 2012-2015 97845 154 
Ovin 
allaitantes  
       
Bouchères  Berrichon du cher 2011-2014 8102 92 2012-2015 8514 94 
 Charmoise 2011-2014 8563 156 2012-2015 8408 163 
 Ile de France 2011-2014 69369 371 2012-2015 68441 363 
 Moutons Charollais 2011-2014 32536 280 2012-2015 33103 276 
 Moutons Vendéens 2011-2014 32740 239 2012-2015 34283 243 
178 
 
 Rouge de l'Ouest 2011-2014 16564 212 2012-2015 16012 207 
 Suffolk 2011-2014 10711 374 2012-2015 11058 393 
 Texel 2011-2014 21944 335 2012-2015 21807 332 
Petits 
effectifs 
Avranchin 2011-2014 616 72 2012-2015 516 78 
 Berrichon de l'Indre 2011-2014 2519 114 2012-2015 2728 116 
 Bleu du Maine 2011-2014 3138 180 2012-2015 - - 
 Boulonnaise 2011-2014 3554 137 2012-2015 3663 138 
 Clun Forest 2011-2014 668 41 2012-2015 844 49 
 Cotentin 2011-2014 383 65 2012-2015 372 62 
 Dorset-Down 2011-2014 265 44 2012-2015 315 44 
 Finnoise 2011-2014 288 34 2012-2015 235 33 
 Hampshire 2011-2014 2480 173 2012-2015 2566 182 
 Romanov 2011-2014 1154 70 2012-2015 1165 77 
 Roussin 2011-2014 5659 86 2012-2015 4783 86 
 Solognote 2011-2014 4675 211 2012-2015 5180 222 
 Southdown 2011-2014 881 72 2012-2015 883 71 
Rustiques Bizet 2011-2014 6406 190 2012-2015 6736 201 
 Blanc du Massif 
Central 
2011-2014 84981 413 2012-2015 86470 407 
 Causses du Lot 2011-2014 62820 233 2012-2015 62215 239 
 Est à laine mérinos 2011-2014 7676 162 2012-2015 7255 156 
 Grivette 2011-2014 11570 226 2012-2015 11897 230 
 Lacaune Allaitante 2011-2014 53521 246 2012-2015 53084 225 
 Limousine 2011-2014 16616 209 2012-2015 17762 222 
 Martinik 2011-2014 - - 2012-2015 2078 88 
 Mérinos d'Arles 2011-2014 29530 358 2012-2015 30249 357 
 Noir du Velay 2011-2014 15911 250 2012-2015 16219 263 
 Préalpes du Sud 2011-2014 23607 290 2012-2015 22390 307 
 Rava 2011-2014 15414 151 2012-2015 16078 153 





 Tarasconnaise 2011-2014 21678 238 2012-2015 20859 253 
Bovine          
Petits 
effectifs 
Bazadaise 2011-2014 3842 158 2012-2015 3882 158 
 Blanc Bleu 2011-2014 7934 181 2012-2015 7750 177 
 Bleue du Nord 2011-2014 1118 108 2012-2015 1240 108 
 Bretonne Pie Noire 2011-2014 932 51 - - - 
 Hereford - - - - - - 
 Rouge Flamande 2011-2014 1947 78 2012-2015 1957 79 
 Vosgienne 2011-2014 3610 57 2012-2015 3889 57 
Lait Abondance 2011-2014 48114 51 2012-2015 48919 51 
 Brune 2011-2014 31362 90 2012-2015 32492 93 
 Jersiaise 2011-2014 12593 107 2012-2015 14221 106 
 Montbéliarde 2011-2014 808606 73 2012-2015 836153 75 
 Normande 2011-2014 434769 84 2012-2015 430353 84 
 Pie Rouge 2011-2014 18177 153 2012-2015 18325 155 
 Prim'Holstein 2011-2014 3341844 96 2012-2015 3438312 96 
 Simmental 
Française 
2011-2014 31159 141 2012-2015 32088 139 
 Tarentaise 2011-2014 16162 64 2012-2015 16713 65 
Allaitante Aubrac 2011-2014 95631 442 2012-2015 103791 441 
 Blonde d'Aquitaine 2011-2014 321530 261 2012-2015 323163 256 
 Charolaise 2011-2014 754743 715 2012-2015 764123 704 
 Gasconne 2011-2014 14595 288 2012-2015 14561 279 
 Limousine 2011-2014 494644 645 2012-2015 508336 642 
 Parthenaise 2011-2014 44187 292 2012-2015 46051 294 
 Rouge des Près 2011-2014 36752 285 2012-2015 37074 285 
 Salers 2011-2014 72237 386 2012-2015 73355 384 
180 
 
  Bilan 2017 Bilan 2018 
Espèce Race Période de 
naissances 
Taille de la 
population 
Nec Période de 
naissances 
Taille de la 
population 
Nec 
Caprine        
 Fossés - - - - - - 
 Lorraine - - - - - - 
 Massif Central - - - - - - 
 Provençale - - - - - - 
 Pyrénées - - - - - - 
 Alpine - - - - - - 
 Angora - - - - - - 
 Poitevine - - - - - - 
 Saanen - - - - - - 
Ovine lait         
 Basco Béarnaise - - - - - - 
 Corse - - - - - - 
 Lacaune Lait - - - - - - 
 Manech tête noire - - - - - - 
 Manech tête rousse - - - - - - 
Ovin 
allaitantes  
       
Bouchères  Berrichon du cher - - - 2014-2017 9330 100 
 Charmoise - - - 2014-2017 8277 175 
 Ile de France - - - 2014-2017 65034 355 
 Moutons Charollais - - - 2014-2017 31695 267 
 Moutons Vendéens - - - 2014-2017 35487 249 
 Rouge de l'Ouest - - - 2014-2017 14789 207 
 Suffolk - - - 2014-2017 12227 435 





Avranchin - - - 2014-2017 545 83 
 Berrichon de l'Indre - - - 2014-2017 3239 122 
 Bleu du Maine - - - 2014-2017 3779 189 
 Boulonnaise - - - 2014-2017 4510 144 
 Clun Forest - - - 2014-2017 865 61 
 Cotentin - - - 2014-2017 367 63 
 Dorset-Down - - - 2014-2017 328 47 
 Finnoise - - - 2014-2017 294 34 
 Hampshire - - - 2014-2017 3013 180 
 Romanov - - - 2014-2017 1235 80 
 Roussin - - - 2014-2017 3616 86 
 Solognote - - - 2014-2017 7029 249 
 Southdown - - - 2014-2017 830 69 
Rustiques Bizet - - - 2014-2017 7175 201 
 Blanc du Massif 
Central 
- - - 2014-2017 86236 384 
 Causses du Lot - - - 2014-2017 59170 244 
 Est à laine mérinos - - - 2014-2017 7309 170 
 Grivette - - - 2014-2017 12930 241 
 Lacaune Allaitante - - - 2014-2017 50829 185 
 Limousine - - - 2014-2017 19067 231 
 Martinik - - - 2014-2017 1806 107 
 Mérinos d'Arles - - - 2014-2017 31014 449 
 Noir du Velay - - - 2014-2017 18792 274 
 Préalpes du Sud - - - 2014-2017 19512 326 
 Rava - - - 2014-2017 17515 158 
 Romane - - - 2014-2017 89045 458 
 Tarasconnaise - - - 2014-2017 19835 280 
Bovine          








 Blanc Bleu 2013-2016 8060 174 2014-2017 8014 172 
 Bleue du Nord 2013-2016 1291 106 2014-2017 1293 111 
 Bretonne Pie Noire - - - 2014-2017 1225 59 
 Hereford 2013-2016 1174 201 2014-2017 1274 217 
 Rouge Flamande 2013-2016 1980 80 2014-2017 1956 81 
 Vosgienne 2013-2016 4213 59 2014-2017 4471 61 
Lait Abondance 2013-2016 49809 51 2014-2017 49726 52 
 Brune 2013-2016 34339 97 2014-2017 34632 98 
 Jersiaise 2013-2016 17035 112 2014-2017 20173 118 
 Montbéliarde 2013-2016 858203 77 2014-2017 850556 79 
 Normande 2013-2016 424612 85 2014-2017 412408 87 
 Pie Rouge 2013-2016 18401 154 2014-2017 18212 157 
 Prim'Holstein 2013-2016 3529637 96 2014-2017 3527177 96 
 Simmental Française 2013-2016 33045 139 2014-2017 32973 144 
 Tarentaise 2013-2016 17110 67 2014-2017 17263 68 
Allaitante Aubrac 2013-2016 116641 446 - - - 
 Blonde d'Aquitaine 2013-2016 328801 252 - - - 
 Charolaise 2013-2016 785471 703 - - - 
 Gasconne 2013-2016 14913 269 - - - 
 Limousine 2013-2016 537105 638 - - - 
 Parthenaise 2013-2016 48622 293 - - - 
 Rouge des Près 2013-2016 38472 287 - - - 
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Supplementary Figure 1:  Trends in coancestries C and equivalent complete generations EqG over 



















Supplementary Figure 2:  Percentage of ancestor known in Nordland Lyngen, Coldblood Trotter and 





Supplementary File 1:  Simulation process  
We considered a base population consisting of 1000 males and 1000 females. To 
create the first generation, lists of 100 standard sires and 10 popular sires (sires 
producing a greater proportion of offspring) were sampled from the base population. 
Five different scenarios were considered with 10 simulated generations (Table 1). In 
scenario a, at each generation, dams were sampled randomly (with replacement) 
from the 1000 females (meaning that not all females have reproduced while others 
had multiple offspring) and standard and popular sires were similarly sampled from 
the respective lists, to produce the 1000 males and 1000 females of the subsequent 
generation. Male reproducers were randomly chosen within the sire lists, with popular 
sires producing 70% of the offspring. In scenario b, to simulate a selection process 
involving non-independence in family size across generations (Hill 1979), selection 
on a given trait was considered, assuming an additive polygenic model. At generation 
0, Genetic Values (GV) for the trait were randomly and independently drawn from a N 
(0,1) distribution. In the following generations, genetic values of individual i were 
simulated from the genetic values of its sire (GVp) and its dam (GVm), taking into 
account the parent’s coefficients of inbreeding (Fp and Fm, respectively), with gi a 
number randomly drawn from a N (0,1) distribution (Leroy et al. 2011): 
GVi = ½ (GVp + GVm) + gi  ½ [1 – (Fp + Fm) / 2] 
Estimated Breeding Values (EBV) for sires were directly simulated from genetic 
values, assuming an evaluation procedure leading to an accuracy (CD = Coefficient 
of Determination: square of the correlation between the EBV and the true genetic 
value) equal to 0.4. Therefore, the EBVi of a given sire was computed as follows, with 
ei a number randomly drawn from a N (0,1) distribution: 
EBVi = CD GVi + ei  CDi (1- CDi) 
Lists of popular sires and standard sires were determined at each generation by 
selecting the 10 + 100 males with the greatest EBVs, with offspring being produced 
according to the same rules that applied in scenario a. Actually, scenario a and b are 




Scenario c was similar to scenario b, but popular sires produced 50% of the offspring 
to simulate a less intensive selection. In scenario d, the percentage of offspring 
produced by popular sires dropped from 70% (b) to 50% (c) only from generation 6 
onward, to mimic a decrease in selection intensity related to improvement in genetic 
variability management. Scenario e was the same as scenario b, but indicators of 
genetic variability were estimated based on incomplete pedigree knowledge, with 5, 



























Documents supplémentaires de l’article « Impact of conservation measures on 
demography and genetic variability of livestock breeds ». 
 
Supplementary Table S1 
Completeness of pedigree (Equivalent Complete Generation) over the different periods for the breeds 
studied 
 
Table S1.1 Cattle breeds 
 





1996-1999 3.6 1.9 2.0 1.8 1.9 1.8 6.1 4.7 5.0 
2000-2003 4.0 2.2 2.4 2.0 2.3 2.1 6.6 3.8 4.7 
2004-2007 4.8 2.7 2.9 2.6 2.7 2.3 7.0 3.8 4.3 
2008-2011 5.6 3.3 3.6 3.2 3.2 2.8 7.4 4.2 4.4 
2012-2015 6.3 3.9 4.1 3.8 3.6 3.3 7.7 4.8 4.9 
 
Table S1.2 Small ruminant breeds 
 
Years Ovella Galega Avranchin Cotentin Roussin Poitevine 
 
1996-1999 / 3.2 5.5 4.3 4.5 
2000-2003 1.4 3.8 5.0 4.9 4.6 
2004-2007 1.7 4.5 4.0 5.8 4.9 
2008-2011 2.2 4.8 4.7 6.5 5.4 
  2012-2015 2.5 4.6 5.4 7.4 5.9 
 
Table S1.3 Equid breeds 
 
Years Baudet du Poitou Poitevin mulassier Nordland/Lyngen 
 
1996-1999 4.7 3.8 7.6 
2000-2003 5.3 3.9 8.0 
2004-2007 5.8 4.1 8.4 
2008-2011 6.4 4.3 8.9 
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1996-1999 2000-2003 2004-2007 2008-2011 2012-2015 
Nes 
Years of registration 
Supplementary Figure S1. Changes in Nes over time for the 17 breeds studied. 
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Supplementary Figure S2. Changes in Nev over time for the 17 breeds studied. 
A High population size breeds. B Low population size breeds. 
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Supplementary Figure S3. Changes in Nec over time for the 17 breeds studied. 
A High population size breeds. B Low population size breeds. 
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Supplementary Figure S4. Changes in Ner4 over time for the 17 breeds studied. 
A High population size breeds. B Low population size breeds. 
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